







































Enterococcus  faecium  is  a  leading  cause  of  hospital‐acquired  infection,  disproportionally 
affecting immunocompromised and critically ill patients. Despite infection control measures, 
rates of vancomycin‐resistant E. faecium (VREfm) bacteraemias have failed to decline in the 









that  duration  of  exposure  to  parenteral  vancomycin,  fluoroquinolones  and  meropenem 







This  study  also  evaluated  9  patients  with  blood  cultures  positive  for  both  VREfm  and 
vancomycin‐susceptible E.  faecium  (VSEfm), the majority (78%) of which were found to be 
unrelated strains. More  than half of all study  isolates  from these two patient groups were 
closely  related  to  another  isolate  causing  bacteraemia  at  CUH,  suggesting  that  hospital 
acquisition of VREfm is a driver for infection and recurrence.  
A  cross‐sectional  study  of  E.  faecium  in  raw  and  treated wastewater  from  20 municipal 
water  treatment plants  across  the  East of  England  revealed widespread  dissemination of 
healthcare‐associated  lineages of VREfm  in all sampled  locations  including rural areas, and 
environmental release  in treated wastewater  in 17/20  locations. Wastewater  isolates were 
genetically  intermixed with  isolates  causing  bacteraemia  at  CUH,  including  highly  related 
isolates  indicating  recent  transmission  between  the  two  reservoirs.  These  findings  are 
consistent  with  widespread  distribution  of  healthcare‐associated  VREfm  in  community 
populations.  A  One  Health  approach  incorporating  sampling  from  livestock  (10  pork,  10 
cattle, 9 poultry  farms) detected no VREfm  in animals whilst 2  independent meat  surveys 




niche  adaptation.  An  analysis  of  mobile  genes  encoding  antibiotic  resistance  revealed 
limited evidence of sharing between human and animal populations.  
A prospective  longitudinal  study  in haematology patients at CUH over 6 months  revealed 
high  rates  of  VREfm  carriage  (63%  of  cases)  and  environmental  contamination  (49%  of 
samples). Genomic  analysis  elucidated  complex  colonisation  dynamics with  frequent  loss 
and  acquisition of  subtypes,  including unsuspected  acquisition of new VREfm  subtypes  in 
patients already colonised with VREfm, and multiple transmission chains  involving patients 
and  the environment,  including some  leading  to bacteraemia. These  findings highlight  the 















































































Chapter  3:  Duration  of  antibiotic  exposure  to  multiple  antibiotics  is 































Chapter  5: Genomic  surveillance  of  hospital‐adapted  Enterococcus  faecium 

















































































































































Figure  6.2. Maximum  likelihood  tree  based  on  SNPs  in  the  core  genes  of  the  1,442  E. 
faecium isolates in the collection 
Figure 6.3. Network analysis of E.  faecium  isolates  from  farms and wastewater  treatment 
plants 









Figure  6.8.  Sharing  of  antibiotic  resistance  gene  variants  in  E.  faecium  from  humans, 
livestock and wastewater 
Figure  6.9.  Genetic  context  of  two  genes  encoding  resistance  to  spectinomycin  and 
tetracyclines, respectively, in E. faecium from humans and livestock 





Figure  7.1.  Flow  diagram  of  the  bacteriological methods  for  stool  culture  and  selection 
criteria for sequencing 
Figure 7.2. Pairwise SNP differences between isolates within the same stool sample 
























Table  3.4.  Association  between  antimicrobial  exposure  and  vancomycin‐resistant 
enterococcal bacteraemia 






















Supplementary  Table  3.  Full  list  of  novel  STs  submitted  to  pubmlst  website  with 
corresponding allelic profiles (n=82) 
Supplementary Table 4. Characteristics of 44 sequenced bacteraemia isolates (Chapter 4) 
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AREfm:  ampicillin‐resistant  E.  faecium.  In  enterococci,  ampicillin‐resistance  is  almost 
exclusively  present  in  E.  faecium  (with  the  exception  of  Enterococcus  raffinosus which  is 
much  rarer  in  clinical  samples)  and  is mediated  by  chromosomal mutations  in  penicillin 
binding protein (PBP) 5. It is a good marker for CC17/clade A1 hospital‐adapted lineages of E. 
faecium,  although  it  has  also  been  described  in  isolates  of  animal  origin.  It  can  be 
vancomycin  susceptible  or  resistant,  so  the  term  is  used  here when  prior  knowledge  of 
vancomycin susceptibility is not available or important (see below). 
ARVREfm: ampicillin and vancomycin‐resistant E. faecium. An AREfm isolate (see above) that 
has  also  acquired  vancomycin  resistance  genes  by  horizontal  gene  transfer.  ARVREfm 
constitutes  the  major  clinical  and  infection  control  problem  due  to  limited  therapeutic 
choices and epidemic spread.  
ARVSEfm:  ampicillin‐resistant  vancomycin‐susceptible  E.  faecium.  An  AREfm  isolate  (see 
above) that has not acquired functional vancomycin resistance genes.  
ASEfm: ampicillin‐susceptible E. faecium: Characteristic of community lineages of E. faecium 
(clade  B)  and  a  large  proportion  of  animal  E.  faecium  (clade  A2).  It  can  be  vancomycin 
susceptible  or  resistant,  so  the  term  is  used  here when  prior  knowledge  of  vancomycin 
susceptibility was not available or important (see below).  
ASVREfm:  ampicillin‐susceptible  vancomycin‐resistant  E.  faecium.  An  ASEfm  isolate  (see 
above)  that has also acquired vancomycin  resistance by horizontal gene  transfer. Likely  to 
denote animal or community origin.  
ASVSEfm: ampicillin and vancomycin‐susceptible E.  faecium. An ASEfm  isolate  (see above) 
that  lacks  acquired  vancomycin  resistance  genes.  Likely  to  denote  animal  or  community 
origin. 
VRE:  vancomycin‐resistant  enterococci,  including  any  species  of  enterococci  that  acquire 
vancomycin resistance via horizontal gene transfer. The majority of vancomycin resistance in 
enterococci of clinical importance is encountered in E. faecium, with only a small proportion 
found  in E.  faecalis. The  term was used here when species  information was not known or 
important or when referring to all enterococcal species.  
VREfm:  vancomycin‐resistant  E.  faecium.  The  term  was  used  here  when  information  in 
relation to ampicillin susceptibility was not known or important.  
VSE: vancomycin‐susceptible enterococci, including any species of enterococci. The majority 













AMR         antimicrobial resistance 
ARHAI   antimicrobial resistance and healthcare associated 
infections (expert advisory committee) 
ARIBA        antibiotic resistance identification by assembly 
BAPS        Bayesian analysis of genetic population structure 
bp        base pairs 
BSAC        British Society for Antimicrobial Chemotherapy 
BEAST        Bayesian evolutionary analysis sampling trees 
CBA        Columbia blood agar 
CC        clonal complex 
cfu        colony forming units 
cgMLST       core gene multilocus sequence typing 
CI        confidence intervals 
CLSI        Clinical and Laboratory Standards Institute  
cOR        conditional odds ratio 
CRISPR        clustered regularly interspaced short palindromic repeats  
CUHNFT      Cambridge University Hospitals NHS Foundation Trust 
CVC        central venous catheter 
ECDC        European Centre for Disease Prevention and Control 
EFSA        European Food Safety Agency 
ENA        European Nucleotide Archive 
ESPAUR  English Surveillance Programme for Antimicrobial Utilisation 
and Resistance 
ESS        effective sampling size 
EU         European Union 
EUCAST       European Committee of Antimicrobial Susceptibility Testing 
GWAS        genome‐wide association studies 
HEPA        high‐efficiency particulate arrestance 
HLGR        high‐level gentamicin resistance 
HLKR        high‐level kanamycin resistance 
HLSR        high‐level streptomycin resistance 
HPD        highest posterior density 




IQR         interquartile range 
ICU        intensive care unit 
IS        insertion sequence 
IV        intravenous 
LTCF        long term care facility 
MALDI‐TOF MS  matrix‐assisted laser desorption/ionisation time‐of‐flight 
mass spectrometry 
MIC        minimum inhibitory concentration 
MLST        multilocus sequence typing 
MRCA        most recent common ancestor 
MRSA        methicillin‐resistant Staphylococcus aureus 
MSCRAMMs  microbial surface components recognising adhesive matrix 
molecules 
NCTC        National Collection of Type Cultures 
NHS        National Health Service 
PBP        penicillin binding protein 
PBS        phosphate‐buffered saline 
PE        population equivalent 
PFGE        pulsed‐field gel electrophoresis 
PHE        Public Health England 
ppm        parts per million 
PO        per os (oral administration) 
SNP        single nucleotide polymorphism 
ST        sequence type (refers to MLST typing scheme) 
UK        United Kingdom 
USA        United States of America 
WGS        whole genome sequencing 
WHO        World Health Organisation 
WTSI        Wellcome Trust Sanger Institute 









Enterococci have  evolved  to harmlessly  colonise  the  gut of humans  and  animals,  ranging 
from  insects  to reptiles, birds, and mammals. Whilst they are ubiquitous, they represent a 
minority  population  of  the  healthy  human  microbiome.1  Outside  the  gut,  they  can 
disseminate  in  the  environment  where  they  survive  in  wastewater,  slurry  and  soil 
contaminated  by  manure  and  hence  are  used  as  indicators  of  faecal  contamination  in 
recreational or drinking water. Enterococci are the Gram‐positive indicator bacteria used by 
the  European  Food  Safety Agency  (EFSA)  surveillance  reports  on  antimicrobial  resistance 
(AMR)  in  food producing animals.2 They are  commercially used  to  ferment  food products 
and can be consumed safely  in probiotics. However, their pathogenic  importance has been 
increasingly recognised over the past half century when they emerged as  important causes 
of opportunistic  infections, particularly  in debilitated, hospitalised and  immunosuppressed 
individuals.3–5  This  has  been  compounded  by  their  remarkable  intrinsic  and  acquired 
antibiotic resistance gene repertoire and their ability to survive for prolonged periods in the 
environment,  which  facilitates  spread  in  the  hospital  setting.  They  now  rank  as  the  3rd 
commonest  causes of healthcare‐associated  infection both  in  Europe  and  the USA, being 
amongst  the  leading  causes  of  nosocomial  wound  infections,  device‐associated 
bacteraemias  and  catheter‐related  urinary  tract  infections.6,7  Two  species,  Enterococcus 
faecalis  and  E.  faecium,  are  the  commonest  enterococci  residing  in  the  human  gut  and 
account for the majority of clinical infections. Whilst E. faecalis was responsible for the bulk 
of  enterococcal  infections  up  to  the  1990s,  E.  faecium  has  emerged  as  the  predominant 
nosocomial culprit  in the USA when species  information  is available.7  In Europe, E. faecalis 
remains  the  most  commonly  isolated  species,  although  the  incidence  of  E.  faecium 










Gram‐positive  cocci,  of  the  Lancefield  Group  D,  being  able  to  hydrolyse  aesculin  in  the 









The  rise  of  E.  faecium  to  prominence  is  attributed  to  an  increasing  pool  of  susceptible 
individuals but also the emergence of multidrug resistant virulent strains that have adapted 
to  the hospital niche. This adaptation  is  facilitated by  the plasticity of  its genome, with an 
unrivalled  ability  for  the  accumulation  and  dissemination  of  traits  conferring  virulence, 





priority  target  for  new  antimicrobial  research.15  The  Centers  for  Disease  Control  and 
Prevention  include  ARVREfm  amongst  the  12 microorganisms  posing  a  serious  antibiotic 
resistance  threat  in  the  USA.16  In  the  UK,  the  Department  of  Health  expert  advisory 
committee  for  antimicrobial  resistance  and  healthcare  associated  infections  (ARHAI)  lists 
vancomycin resistance in enterococci as a key drug‐bug combination included in the English 
Surveillance  Programme  for  Antimicrobial  Utilisation  and  Resistance  (ESPAUR)  annual 












Each  isolate  is  assigned  an unambiguous  sequence  type  (ST)  corresponding  to  the 7‐digit 
string based on allelic variants at each  locus. MLST allows the study of global transmission 
and  evolutionary  relationships  between  isolates  from  diverse  geographic  and  temporal 
origins,19  but  due  to  the  limited  number  of  compared  genes  it  has  low  discrimination  in 
differentiating  closely  related  isolates  for  the  purposes  of  an  outbreak  investigation  and 
provides no information on the accessory genome.   
 
MLST has  revealed  that E.  faecium  isolates  causing nosocomial  infection are distinct  from 
commensal  strains  carried  in  the  community  and  from  animal  strains.20 Using  the  eBurst 
algorithm,21  which  groups  closely  related  ST  types  into  clonal  complexes  (CC)  around  a 
founder  ST  based  on  single  and  double  locus  variants  (thus  inferring  evolutionary 
relationships), hospital‐adapted strains of E. faecium were assigned to CC17 (named after a 
presumed  ST17  founder and also  including  ST18,  ST78,  ST117,  ST192, and  ST280).20 CC17 
strains have emerged globally,22–30 often associated with local hospital outbreaks and clinical 





faecium,  but  is  also  present  in  non‐CC17  isolates,  including  those  of  community  (healthy 




Whilst  eBURST21  (and  derivatives  such  as  goeBURST)44  tries  to  minimise  the  impact  of 
recombination by examining allelic profiles rather than sequences,  it still  lacks reliability  in 
inferring evolutionary relationships in organisms with high recombination to mutation ratios 
such  as  E.  faecium.20,45–49  This  results  in  assigning  STs  into  large  ‘straggly’  eBURST  and 
goeBURST  groups  even  though  they  may  not  share  an  evolutionary  relationship.  Using 
Bayesian  analysis  of  genetic  population  structure  (BAPS)50  to  account  for  ST  diversity 
generated by both mutation and recombination, 491 E. faecium isolates of distinct STs were 
assigned to 6 first‐order BAPS groups, with groups 2 and 3 further subdivided  into 4 and 5 
groups  respectively,  using  nested  analysis.  CC17  hospital  isolates were  actually  shown  to 











The  understanding  of  E.  faecium  genome  structure  and  population  structure  has  been 
revolutionised  by  the  advent  of  next  generation  sequencing  technologies  and  computing 
advances  allowing  large‐scale  phylogenetic  reconstruction.  Fifty‐four  complete  E.  faecium 
genomes have been published with hundreds of draft genomes deposited  in open access 
databases  as  of  8th  of  April  2018  (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome; 
http://www.ebi.ac.uk/genomes/bacteria.html).52,53  Completed  genomes  range  from  2.50‐
3.41 Mb,  have  a  GC  content  of  approximately  38%,  encode  for  a  predicted  2,325‐3,325 
proteins and contain between 0 to 6 plasmids. 
 
Phylogenetic  reconstruction  confirmed  a  distant  evolutionary  separation  between  a 
community  clade  (termed  B)  and  a  hospital‐adapted  clade  (termed  A),  which  could  be 
considered  as  different  species  based  on  average  nucleotide  identity.47,54  In  a  landmark 
study, WGS of 73  isolates  including a collection of  isolates of animal origin suggested  that 
clade A  is  further subdivided  into A1, corresponding  to CC17, and A2 composed mainly of 
isolates  from  animals.49  Bayesian  evolutionary  analysis  sampling  trees  (BEAST)  suggested 







potential  for  dissemination  of  mobile  genetic  elements  such  as  plasmids,  transposons, 
insertion  sequences,  and  pathogenicity  islands.49,55–57  Interestingly,  clustered  regularly 
interspaced  short palindromic  repeats  (CRISPR) elements which provide  sequence‐specific 
defence against external DNA are confined  to clade B  isolates.49 However,  the distinctions 




systematically:  clade  A2  isolates  have  been  isolated  from  human  infections,  a  clade  A1 
isolate was  found  to  colonise healthy  subjects,  and  clade B  isolates were  found  to  cause 
bacteraemia 49 or colonise hospitalised patients.46 Similar findings were confirmed by a large 
WGS  study  of  E.  faecium  bacteraemia  isolates  which  demonstrated  that  a  minority  of 




of  a  clear  split  between  A1  and  A2  clades  or  that  the  A2  clade  is  monophyletic.58,59 
Unarguably,  animal  associated  isolates  sit  basal  to  CC17  isolates,  but  it  remains  unclear 
whether CC17 resulted from a single clonal expansion event diversified by recombination or 















in  clade  A1  reside  in  recombination  hot  spots,  resulting  in  incongruence  between 
phylogenetic descent and MLST  typing  (and hence BAPS groups derived  from MLST).58,60,61 










mainly  consisting of microbial  surface  components  recognising adhesive matrix molecules 
(MSCRAMMs)  and  other molecules  involved  in  adhesion  and  biofilm  formation,64–77  bile 
tolerance,78,79 gut colonisation,80 and gene regulation.81,82 Some of these have been shown 
to  increase  virulence  in  animal  models  of  infection.67,74,75,83–85  In  addition,  a  number  of 
genomic differences between clade A1 and clade B  isolates have been  identified  that may 
facilitate  adaptation  to  the  hospital  environment.49,86  Additional  genes  involved  in 
nucleotide  and  carbohydrate metabolism  that  facilitate  survival  of  a  clade A1  E.  faecium 
strain  in  human  serum  were  recently  identified  using  RNA‐seq  and  transposon 
mutagenesis.87 By contrast, clade B E.  faecium appears  to be better adapted  for  intestinal 
colonisation  and  is  able  to  outcompete  clade A1  strains  in  vitro  and  in murine  intestinal 
colonisation experiments in the absence of selection pressure.88 The advent of genome‐wide 
association  studies  (GWAS)  in  conjunction with  the ever‐increasing datasets of E.  faecium 













Vancomycin  resistance  in  enterococci  is  mediated  by  target  modification,  through  the 
elaboration  of  altered  cell‐wall  peptidoglycan  precursors  with  decreased  affinity  for 
glycopeptides.  To  date,  9  van  genotypes  have  been  described  (vanA,  vanB,  vanC,  vanD, 
vanE,  vanG,  vanL,  vanM,  vanN),  with  two  acquired  genotypes  being  predominant  in  E. 
faecalis and E. faecium: vanA  is the dominant mechanism  in the USA, UK and elsewhere  in 
Europe39,58 and confers inducible resistance to both vancomycin and teicoplanin, whilst vanB 




on  Tn1546  or  closely  related  non‐conjugative  transposons,  predominantly  carried  on 
conjugative plasmids capable of horizontal gene  transmission. Chromosomal  insertion93 or 
dual  chromosomal  and  plasmid  localisation  by  DNA  hybridisation  have  also  been 
described.94  The  prototype  Tn1546  vanA  transposon  is  10.8  kb  in  size  and  encodes  9 
proteins:  VanS  and  VanR  constitute  a  2‐component  regulatory  system  controlling 
transcription;  VanX  and  VanY  hydrolyse  the  wild‐type  D‐Ala‐D‐Ala  C‐terminus  of  the 
peptidoglycan  pentapeptide  precursor;  VanH  and  VanA  synthesise  a  novel  D‐Ala‐D‐Lac 




the  chromosome  but  capable  of  horizontal  gene  transfer  by  conjugation  or  through 
recombination  of  chromosomal  segments  possibly  using  plasmid  intermediaries  that  can 
mobilise additional resistance or virulence elements.96,97 The structure of  the vanB operon 
resembles  that  of  vanA  but  differs most  notably  in  encoding  VanW,  another  protein  of 
unknown  function,  in  place  of  VanZ.92 Multiple  variants  of  vanA  transposons  have  been 
described  through  the use of PCR‐based mapping schemes and sequencing, resulting  from 
genetic rearrangements, insertion sequences, deletions, or SNPs.98–101 Coding sequences are 
well  conserved with  few  SNPs described  e.g. 2  SNPs  in  vanX which may denote  zoonotic 
origin.102  
 
The  origin  of  vanA  is  thought  to  be  soil  bacteria  that  transferred  the  gene  clusters  to 
enterococci under antibiotic pressure 103 and is ancient with homologous examples present 








report  the  rapid  spread  of  vancomycin  resistance  amongst  enterococci  in  their  hospitals, 
with an increase in rate from 0.3% in 1989 to 7.9% in 1993,111,112 and in over 25% of isolates 







and  peaked  to  40%  in  2005  in  isolates  submitted  to  the British  Society  for Antimicrobial 
Chemotherapy  (BSAC).115  Public Health  England  (PHE,  formerly Health  Protection Agency) 
voluntary surveillance data for England, Wales and Northern Ireland demonstrate a peak of 
25%  in vancomycin  resistance amongst E.  faecium bacteraemia  isolates  in 2005 and 2007 
with a significant decrease to 17% in 2010, though recent reports show again an increase as 
high as 26%  in 2015.10 Data  from the European Centre  for Disease Prevention and Control 
(ECDC)  also  suggest  that  despite  significant  variations  between  countries,  the  rate  of 
vancomycin resistance is on the increase throughout the EU, including in the UK at 23.3% in 
invasive E. faecium isolates for 2013, a rate second only to that in Ireland.116 Although data 
originating  from  different  surveillance  schemes  are  not  directly  comparable,  a  general 
increasing  trend  in vancomycin  resistance  in E.  faecium  is of concern.  In contrast  to other 
healthcare‐associated infections, rates of VRE bacteraemia have failed to decline in response 
to  a host of  generic  infection  control  interventions  in different healthcare  settings60,117,118 
and  have  even  increased  in  some  countries.24,119,120  Rare  successes  are  reported  only  in 
response to enhanced interventions specifically targeting VRE.121  
 
Mandatory  surveillance  for  VRE  bacteraemia  was  established  in  September  2003  for  all 
acute NHS Trusts in England, and by the time it was discontinued in 2012 had reported 6,246 









Cambridge University Hospitals NHS Foundation Trust  (CUHNFT), a  tertiary  referral  centre 
with  haematopoietic  and  solid  organ  transplant  programmes  (including  kidney,  liver, 
pancreas,  small bowel and multivisceral  transplants),  reported  the highest number of VRE 
bacteraemias  to  the mandatory  scheme  (426/6246,  or  7%  of  national  total  out  of  161 







significantly since  (Figure 1.1). This  is  in stark contrast  to  local rates of MRSA bacteraemia 
and C. difficile infections which have markedly declined since 2006, in parallel with national 
trends,  following  the  implementation of  enhanced  infection prevention  and  antimicrobial 
stewardship initiatives (Figure 1.2). The reasons underlying these discrepant trends have not 









resistance. The graph  shows  that  the emergence of AREfm occurred prior  to  the  institution of  the 
mandatory national surveillance scheme  in October 2003. Years of  infection control or public health 
interventions: 1997, ban of avoparcin use  in animals; 2004, hand washing campaign; 2006, vascular 
access  team  and  line  care  bundle;  2008,  Trust‐wide  deep  clean  programme,  restriction  of 
ciprofloxacin  and  3rd  generation  cephalosporin  use,  vancomycin  restriction  in  neutropenic  sepsis 
protocol. Yellow: vancomycin susceptible. Blue: vancomycin  resistant. Data extracted  from CUHNFT 




Figure 1.2. Trends  in VRE  (faecalis and  faecium) bacteraemia  (October  to September), and MRSA 
bacteraemia and C. difficile infections in patients aged 2 years and over (April to March) from 2001‐
2012. Adapted  from CUHNFT mandatory  surveillance data  reported by Public Health England. Left‐




































Two meta‐analyses  of  historical  studies  show  that  VRE  bacteraemia  has  been  associated 
with  higher  crude  and  attributable mortality,  longer  length  of  stay  and  increased  costs 
compared to vancomycin‐susceptible enterococcal (VSE) bacteraemia.123,124 In addition, VRE 








post allogeneic haematopoietic stem cell  transplant  (HSCT)  in many US centres,129–131 with 
an attributable mortality of approximately 9‐14% but crude mortalities as high as 100%.132 
Annual  audit  data  from  the  CUHNFT  adult  and  paediatric  Haematology  units  show  that 
enterococci  have  consistently  been  the  commonest  cause  of  bacteraemia  (excluding 
coagulase‐negative  staphylococci),  the  majority  being  ARVREfm  (Dr  S.  Aliyu,  personal 
communication,  2013).  Analysis  of  81  de‐duplicated  episodes  of  VRE  bacteraemia  from 
2006‐12 in adult Haematology patients (94% of which were ARVREfm, and representing 35% 
of the total number in the Trust, Figure 1.3), confirms a high 30‐day crude mortality of 32% 
(personal  observations).  The  30‐day  mortality  differs  markedly  in  those  with  only  one 
positive  set  of  blood  cultures  (5%)  to  those  with  more  than  one  set  or  a  second 












































































































































































dalfopristin,  linezolid,  tigecycline,  and  daptomycin.  However,  this  is  not  a  reason  for 
complacency. They all have  limitations such as  toxicity  (quinupristin‐dalfopristin,  linezolid), 
unreliable  market  supply  (quinupristin‐dalfopristin),  poor  efficacy  in  bacteraemia 
(tigecycline),  and  lack  of  BSAC  and  European  Committee  on  Antimicrobial  Susceptibility 
Testing (EUCAST) clinical susceptibility breakpoints coupled with uncertainty about optimal 
treatment  dose  (daptomycin).133–135  Their  increased  usage  inevitably  leads  to  further 
development of resistance,136–142 with transferable  linezolid resistance mediated by cfr and 
optrA,  albeit  rare,  being  of  particular  concern 
(http://www.hps.scot.nhs.uk/haiic/amr/wrdetail.aspx?id=52383&wrtype=2).143,144  Due  to 
lack of randomised controlled trials on the subject, the optimal agent for treatment of VRE 






Risk  factors  for  VRE  bacteraemia  identified  most  consistently  on  multivariable  analyses 
include  haematological  malignancy,  renal  insufficiency,  acute  severity  of  illness, 
immunosuppression, underlying gastrointestinal disease or procedures, and modifiable risk 
factors  such  as  antibiotic  exposure.127,153–162 Vancomycin  is  the  antibiotic most  commonly 
implicated, but not all studies agree on its role. The majority of older studies that implicated 
vancomycin have methodological limitations, particularly in relation to the choice of control 
group  and  duration  of  hospital  stay.163,164  The  use  of  patients  with  VSE  bacteraemia  as 
controls  is  problematic,  as  they may  not  represent  the  base  population  at  risk  for  VRE 
bacteraemia.  In  these  studies,  the  risk  associated  with  vancomycin  exposure  may  be 
overestimated as it may not be possible to distinguish to what extent the association is due 
to a truly increased risk of developing VRE bacteraemia, or to a protective effect resulting in 
a  lower  risk  of  VSE  bacteraemia  compared  to  the  non‐bacteraemic  base  population.163 












Patients with VRE  colonisation have  a  variable  rate of progression  to bacteraemia  largely 
dependent on  the aforementioned  risk  factors,  ranging  from 0%  in  residents of  long‐term 
care  facilities  to over 30%  in  allogeneic HSCT  recipients.170 Density of  faecal  colonisation, 
which  is  related  to  prior  antibiotic  use,  appears  to  play  an  important  role  in  predicting 
invasive  disease.  In  a  prospective  cohort  of  VRE  colonised  patients,  VRE  bacteraemia 
occurred only  in patients with high‐density of VRE  in  stool  (≥6  log10  colony  forming units 
(cfu) per gram of stool).171 More recently, metagenomic analysis of the faecal microbiome in 
subjects  undergoing  allogeneic  HSCT  demonstrated  a  9‐fold  increased  risk  of  VRE 
bacteraemia in those with enterococcal domination and was more sensitive than traditional 
bacterial cultures at determining colonisation status.172 Breakdown of the mucosal barrier is 











Prior  antibiotic  use  has  consistently  been  linked  to  VRE  colonisation  and/or  infection. 
Vancomycin has often been identified as a risk factor for colonisation in case‐control studies 
but a historical meta‐analysis failed to confirm this finding following adjustment for length of 
stay.164  Many  other  antibiotics  have  also  been  implicated,  in  particular  cephalosporins, 
metronidazole,  fluoroquinolones  (reviewed  in  175), meropenem,176  as well  as  duration  of 
therapy  and  total  antibiotic  use.177,178 Antibiotics with  anaerobic  activity  are  of  particular 




conferring  colonisation  resistance.  In  one  study,  the  use  of  antibiotics  with  anaerobic 
spectrum  (the  definition  was  very  broad  including  vancomycin  and  ceftriaxone)  was 
associated  with  high‐density  colonisation.171  Using  metagenomics,  loss  of  microbiome 




revealed  an  innate  immune mechanism  that  allows  the  Gram‐negative  depleted  gut  to 






high  level  gut  carriage  leading  to  contamination  of  healthcare  workers’  hands  and  the 
environment,  including  medical  devices171,184–187  and  proximity  to  already  colonised 
patients.188 In particular, hospital‐adapted lineages of E. faecium have been shown to survive 





perspective, spread of VRE to an  increasingly  immunocompromised population  in hospitals 
increases  the  risk  of  invasive  infection.  VRE  cases  have  been  associated  with  worse 
outcomes  and  increased  costs.192  Moreover,  the  threat  of  transmission  of  vancomycin 
resistance to higher‐grade pathogens is real albeit extremely rare: vanA genes have on very 
rare  independent  occasions  crossed  the  genus  boundaries  in  vivo  from  enterococci  to  S. 
aureus,193–198  in  chronically  co‐colonised  patients,  and  vanA  genes  also  appear  to  have 
jumped  the  genus  barrier  in  agricultural  settings,  with  Streptococcus  gallolyticus  subsp. 
gallolyticus carrying a Tn1546‐like transposon recently detected in a calf.199  
 
American and UK guidelines  for  the control of VRE  in hospitals have been published.200–202 
Based  on  evidence  from  interventions  often  instituted  as  a  bundle  in  response  to  VRE 






and  gloves),  hand‐washing,  and  use  of  dedicated  equipment  for  colonised  patients  (e.g. 
stethoscopes).  Rectal  screening  to  detect  asymptomatic  colonisation  is  recommended  by 
both UK and US guidelines, but the threshold and extent to which this should be instituted is 
open  to debate.  Implementation of  the American  guidelines  in multiple US hospitals was 
successful at reducing or eradicating VRE at a regional level.203 Similarly, a multi‐hospital and 
multifaceted approach  in France was successful.121 However, high‐quality evidence  for  the 










not  been  known  to  be  colonised  with  VRE  previously  due  to  lack  of  ascertainment 
confirming  the  existence  of  an  unrecognised  reservoir.  Similarly,  there  is  variation  in  the 
institution  of  isolation  precautions,  e.g.  a  universal  versus  a  high‐risk  approach.  Finally, 
uncertainty  about  the  duration  of  colonisation210–214  is  translated  as  variation  in  the  de‐
isolation  practice  with  some  institutions  assuming  colonisation  is  lifelong.208,215  These 




include  skin  decolonisation  using  chlorhexidine  washes,217,218  improved  environmental 
decontamination  protocols219–221  and  use  of  antibacterial  materials.222  Use  of  hydrogen 
peroxide  vapour  for  terminal  cleaning  led  to  an  80%  reduction  in  VRE  acquisitions.219  In 
another  study,  the use of  a new product  containing  sodium hypochlorite 1,000 ppm  and 
detergent  (in  addition  to  other  interventions  such  as  modified  personal  protective 





a  cluster‐randomised  trial was effective  in  reducing VRE acquisition.221 Future approaches 
may  include  restoration  of  protective  microbiota,179  selective  VRE  gut  decolonisation 
(including through use of phage therapy)223 and use of real‐time molecular typing to inform 
infection control decisions.224 However,  the optimal  infection control  interventions against 
VRE are not defined and will ultimately depend on the healthcare setting, the patient mix, 
and cost‐benefit analyses.  Interventions  that  target multiple multidrug resistant organisms 
in addition  to VRE,  so  termed horizontal  rather  than vertical, are  likely  to offer maximum 
benefits216  and  may  be  more  acceptable  in  healthcare  settings  with  limited  isolation 



















WGS  has  been  used  to  investigate  the  hospital  epidemiology  of  E.  faecium  in  a  growing 
number of published  reports. The  first was a  small‐scale  investigation of a  cluster of 8 E. 
faecium  (7 ARVREfm) bacteraemias  isolated  from 4 children  in  the paediatric haematology 
ward  at  CUHNFT. Whole  genome  sequencing  (WGS)  identified  6  closely  related  isolates 
(ST551, part of CC17) suggesting transmission between 2 patients. Interestingly, one of the 4 






faecium bacteraemia  isolates  conducted  in Australia  (36 VREfm), WGS  suggested de novo 
emergence  of  VREfm  through  independent  acquisition  of  the  vanB  operon  carried  by 




of VREfm  from  2012‐3  in Denmark,  Pinholt  et  al.  observed  both  intra‐hospital  and  inter‐
hospital spread of VREfm.119 The authors compared PFGE to WGS, and whilst overall good 
agreement was found  in assigning  isolates to closely related subgroups, WGS had superior 
discrimination.  Interestingly,  this  was  the  only  study  that  did  not  detect  any  major 
discrepancies between MLST and WGS, even though WGS displayed higher discrimination in 
differentiating outbreak from non‐outbreak isolates than MLST. Another smaller scale study 







of which  spanned multiple  years, wards  and  specialties. The  results were  consistent with 
multiple  introductions  of  E.  faecium  into  CUHNFT  and  subsequent  hospital  transmission. 
Complex  transmission  routes  were  identified  by  superimposing  bed  movement  data 
highlighting  the  limitations  of  current  infection  control  procedures.  The  study  also 
demonstrated multiple  introductions  and  losses  of  vanA  transposons  or  plasmids within 
clusters  of  closely  related  E.  faecium  isolates.  A  similar  polyclonal  spread  of  VREfm was 




Despite  its  advantages,  downstream  analysis  of WGS  data  lacks  standardisation, making 
inter‐laboratory comparisons difficult  in  the absence of centralised shared  large databases 
such  as  those  available  for  M.  tuberculosis,  Salmonella  Typhi  or  S.  aureus  (e.g. 








methods  for  resolving  potential  transmission  networks,  the  infection  control  implications 
are  limited by the  inclusion of predominantly or solely  invasive  isolates from retrospective 
collections and single organisms per patient. These have the potential to underestimate the 
true  level of  covert E.  faecium  transmission. Only one  study employing WGS has  sampled 
faecal carriage isolates longitudinally to investigate potential transmission and within patient 
diversity. Brodrick et al. prospectively sampled stools for VREfm carriage from nursing home 
residents  residing  in  a  single  long‐term  care  facility  in  Cambridge,  UK  over  a  6‐month 
period.230  Of  the  three  (7%)  patients  positive  for  vanA  VREfm,  two  carried multiple  STs 
isolated intermittently during longitudinal weekly sampling suggesting mixed strain carriage. 
Within  each  lineage  identified,  the  maximum  pairwise  difference  (after  removal  or 
recombination  and MGEs) was  6  SNPs.  In  addition,  VSEfm  closely  related  to  VREfm was 
cultured  from  two patients,  suggesting  in vivo  loss or acquisition of  the vanA  transposon. 






outbreak  strain  has  not  been  defined. Defining  this  ‘cloud  of  diversity’  of  faecal  carriage 
isolates  will  be  important  in  inferring  confidently  transmission  events.  The  hospital 












Whilst  a  plethora  of  plasmid  types  conferring  adaptive  traits  have  been  described  in  E. 




or  resorted  to  surrogates  such  as  characterising  the  repertoire  of  replication  initiation, 
mobilisation,  and  stability  encoding  genes.230,236–238  PlasmidFinder,  a  public  database  of 
enterococcal  plasmid  rep  genes  can  facilitate  such  searches 
(https://cge.cbs.dtu.dk/services/PlasmidFinder/).  These  approaches  are  limited  by  the 
modular dissociability and plasticity of enterococcal plasmids and  their propensity  to  form 











experimental  study  carried out  in Belgium as early  as 1989‐1991, exposure of 22 healthy 
subjects to oral vancomycin or teicoplanin for 3 weeks increased VRE carriage rate from 0 to 
64%,  suggesting  antibiotic  selection  unmasked  a  potentially  large  reservoir  of  low‐level 
colonisation  previously  undetectable  by  culture.245  In  addition,  transmission  of  VREfm 
acquired  in  hospital  to  household  members  has  been  documented,  suggesting  that 
dissemination in the community is possible.246 Community carriage rates of AREfm have also 
received  sparse attention.  In a  study carried out  in Sweden, 6% of 670 patients attending 
outpatient clinic with no recent hospitalisation carried AREfm.241 In a Dutch study of healthy 
volunteers  who  received  a  one  week  course  of  amoxicillin,  AREfm  was  detected  in  8% 
(3/40).247  Finally,  in  a  study  conducted  in  Madrid  including  outpatients  with  no  recent 
hospital exposure, AREfm carriage ranged from 6% in individuals aged 0‐19 year old to 11% 





and  3.3a  compared  to  over  70%  in  hospitalised  persons,  suggesting  that  AREfm  in  the 
community may not be predominantly of hospital‐adapted lineage.51 Additional healthcare‐




VRE  was  first  reported  in  wastewater  samples  in  1993  in  the  UK  and  Germany.250,251 
Wastewater can be considered as a pooled human faecal microbiome sample.252 Screening 
for VRE in wastewater as a surrogate of human carriage is not a new idea and has previously 
been  proposed  given  the  low  VRE  prevalence  in  community  settings.253,254  A  large‐scale 
multinational  study has  shown  that multiple  isolates  from  few  pooled  samples  is  equally 
good  at  generating  enterococcal  diversity  (assessed  by  biochemical  typing methods  and 
PFGE) as one pick from multiple individual samples.255 
 
In  the  UK,  11  billion  litres  of wastewater  are  processed  daily,  carried  in  624,000  km  of 
sewerage pipes as part of a combined sewerage system that collects both domestic waste 
and  rainwater.256  The  aims  of  sewage  treatment  are  to  produce  environmentally  safe 
effluent (liquid) and sludge (solid) waste, by removing physical, chemical (including ammonia 
and  toxic  industrial by‐products) and biological contaminants, and  reduce  the biochemical 
oxygen demand on  receiving waters. Treatment  is divided  into 4  stages:  i) Pre‐treatment: 
physical screening to remove large objects and prevent pipe damage; ii) Primary treatment: 
sedimentation of  large particles  in a primary settlement tank;  ii) Secondary treatment: use 
of activated sludge (consisting of microbiota including heterotrophic carbonaceous bacteria 
and  autotrophic  nitrifying  bacteria  in  aeration  tanks)  to  break  down  organic matter  and 
ammonia;  iii)  Tertiary  treatment  used  in  some  plants  to  further  improve  quality  of 
wastewater, which may  include  sand  filtration,  lagooning, additional phosphate or nitrate 
removal, or disinfection  steps  such  as use of  chlorine or UV  light. The  level of  treatment 
depends on parameters relating to both the raw wastewater and the receiving waters.256  
 
Wastewater effluent has been known  to disseminate resistance genes  to  the environment 
and receiving surface waters.257–261 and along with other anthropogenic activities accounts 
for  the  majority  of  resistance  genes  found  in  estuaries.262 With  regards  to  vancomycin 








Hospitals  are  hotbeds  for  antibiotic  use  with  as  many  as  35%  of  patients  in  European 
hospitals  receiving  antibiotics.6  This  selective  pressure  leads  to  enrichment  of  antibiotic 
resistant  pathogens,  with  the  potential  for  downstream  municipal  wastewater 
contamination.269 UK,  European  and WHO  legislation does not  stipulate  the need  for  any 
treatment of hospital wastewater effluent to reduce antimicrobial resistant organisms.270,271 
Previous studies implicated hospitals as the origin of VREfm in wastewater treatment plants 
(WWTPs) but  failed  to use  control non‐hospital  related WWTPs,265,267,272 or when  controls 
were used, VRE was not detected.251,273 Relatedness of VREfm  isolates from WWTPs to the 
upstream  hospital  is  supported  by  limited  typing  information,  predominantly 
phenotyping,254  PFGE,  transposon  typing  or  virulence  factor  detection.273  A  UK  study 
performed  in  1999‐2000  found  CC17  VREfm  downstream  of  a  hospital  in  the  Brighton 
region.272 A subsequent French study found ST78 (CC17) E. faecium in wastewater and river 
water downstream of a hospital, but no VRE was detected.274 Overall,  little  is known about 
the evolutionary  lineage of VREfm  in wastewater as  the majority of previous studies have 
used PFGE for typing. In one such study, PFGE found predominantly distinct populations of 
VREfm  in wastewater  and  hospital.275  The  extent  of  AREfm  and  VREfm  dissemination  in 








VRE  in  farm  animals  was  epidemiologically  linked  to  avoparcin,  a  glycopeptide  growth 
promoter widely used since the 1970’s in most of the world except for North America until 
its ban in 1997.277–279 In support of this association, VRE had not been recovered from limited 







2002‐3,288  in  Sweden  (where  avoparcin was banned  in  1986  and  actually VRE prevalence 
increased in poultry in the 2000s),289 and most recently in Danish poultry 15 years after the 
avoparcin ban.290 A number of explanations have been put  forward  for  the persistence of 
VRE  in  farm  animals,  including  co‐selection  by  other  antibiotics, metals  or  coccidiocidal 




Moreover,  addiction  systems have  been  found  in  plasmids  carrying  the  van operon.297,298 
Experimental evidence  suggests  there  is no  fitness  cost  in  vanB VREfm  in  the  absence of 
glycopeptide selective pressure as expression  is  inducible, and  that  the acute  fitness costs 
conferred  by  acquisition  of  vanA  plasmids  can  dissipate with  serial  passage.299,300  Lastly, 
carry‐over of VRE between  successive herds has been documented due  to environmental 





In  the  initial  report  by  Bates  et  al.,  some  E.  faecium  isolates  from  animal  and  human 
infection  sources were  indistinguishable  by  ribotyping.250 Other  early  studies  using  PFGE 
typing showed colonisation with indistinguishable VREfm strains between farmers and their 
flocks,279 or between pet owners and their pets.302 Ingestion of 107 cfu of animal ampicillin‐
susceptible VREfm  (ASVREfm)  by  volunteers  led  to  gut  carriage, which  in  the  absence  of 
selection pressure was  transient  (up  to 14 days, although no control human  isolates were 
used  for  comparison).303  Analysis  of  Tn1546,  the  transposon  carrying  the  vanA  operon, 
identified  types  that  are  shared  between  certain  animal  and  human  groups  on  a 
heterogeneous  mostly  host‐restricted  genomic  background.98–100,304  Transfer  of  plasmids 
encoding vancomycin  resistance genes  from animal  to human E.  faecium strains has been 
demonstrated  experimentally  in  the  gastrointestinal  tract  of  gnotobiotic mice  305  and  in 
human  volunteers,306  demonstrating  that  in  vivo  transfer  is  possible.  Importantly,  esp 
positive  ST18  and  ST78  clonal  lineage ARVREfm  strains  have  been  found  in  the  pig  farm 




ASVREfm  have  been  indistinguishable  by  PFGE  from  isolates  causing  human  infection  or 
asymptomatic carriage.307  
 
On  the  other  hand,  the majority  of  E.  faecium  isolated  from  farm  animals  is  ampicillin‐
susceptible,  appears  to be host‐specific,  vancomycin‐resistance  is usually detected  at  low 
levels only after enrichment  is used, and countries where VREfm  is  found  in  livestock may 
have  low  rates of VRE  clinical  infections as was  the  situation  in Europe  in  the 1990s, and 
more recently in Sweden,289 and vice‐versa (e.g. situation in the USA).   
 




highest  rates of  antimicrobial  resistance  reported  in  E.  faecium  from  farm  animals  in  the 
literature, including high‐level resistance to penicillin (which could be indicative of ampicillin 







which  zoonotic  transmission  of  van  genes  contributes  in  sustaining  VRE  endemicity  in 
hospitals, have not been established.  In addition, the frequency of AREfm  isolates  in food‐
production animals has not been assessed using selective cultures for optimal sensitivity and 













1. Define  modifiable  risk  factors  for  VRE  bacteraemia,  focusing  on  prior  antibiotic 
exposure 
2. Define  the  frequency  of  recurrent  and mixed  E.  faecium  bacteraemias  in  a  large 
retrospective cohort at CUHNFT, and determine the isolate relatedness using WGS 




b. Determine the efficacy of wastewater treatment  in removing E. faecium,  in 
particular VREfm 
c. Relate E.  faecium  from wastewater  to bacteraemia  isolates  from  the same 
region 
4. Perform cross‐sectional surveys of VREfm  in  livestock and meat using a One Health 
approach to: 
a. Ascertain prevalence of VREfm in livestock and meat 
b. Investigate  the  relatedness  of  E.  faecium  of  animal  origin  to  that  from 
human–related reservoirs (wastewater and bacteraemia isolates) using WGS 
5. Perform a prospective  longitudinal  survey of VSEfm and VREfm gut  carriage  in  in‐















Twenty WWTPs were  sampled on  a  single occasion  in  the  East of  England between  June 
2014 and January 2015. Ten plants were selected to be immediately downstream of sewage 
effluent  from  acute  NHS  Hospital  Trusts  within  the  CUHNFT  referral  network  (median 
distance between WWTP and respective hospital: 5.3 km, range 3.3‐9.6 km). Ten additional 







whether  they were urban or  rural. One PE was defined as  the organic biodegradable  load 
having  a 5‐day biochemical oxygen demand  (BOD5) of 60  g of oxygen per day.256 The PE 
ranged from 1,567 to 325,000 for a combined PE of ca. 1,639,000 (representing 2.4% of the 
UK  total  PE  based  on  2010  figures).256  The  distinction  between  urban  and  rural 
agglomerations served by  the WWTPs was based on  the UK Department  for Environment, 
Food & Rural Affairs Rural Affairs (DEFRA) rural‐urban classification defining urban areas as 
those with more  than  10,000  residents  (https://www.gov.uk/government/statistics/2011‐
rural‐urban‐classification).  Influent  (incoming  sewage)  was  predominantly  of  human 
residential origin delivered via a combined sewer system (i.e. including both domestic waste 
and rainwater), with additional industrial waste received in plants that were located in larger 











Figure  2.1.  Location  of wastewater  treatment  plants. Plants  receiving waste effluents  from  acute 
hospital NHS  Trusts  are  shown  as  light  blue  circles;  plants  unrelated  to  acute  hospital waste  are 









At  each  sampling point,  two  consecutive  grab  samples of  approximately 0.5  L  each were 
mixed  into a 1 L sterile bottle containing 18 mg sodium thiosulphate (Sigma‐Aldrich, Poole, 
UK)  to  neutralise  any  residual  chlorine  from  household  use.  In  each  plant,  treated 
wastewater was obtained  first  from designated  sampling points prior  to being discharged 
onto surface waters. Untreated wastewater was obtained approximately 15 minutes  later, 
sampled after  the  initial screening process  that  removes  large  solids but prior  to  reaching 
the primary settlement tanks (Figure 2.2). All samples were transported on ice packs  in the 
dark  (transit  time 30 min  to 3 hours) and  refrigerated at 4°C on arrival  to  the  laboratory. 
























W1  24/06/14  Yes  Urban  140867 432 1273  Tertiary 
W2  17/07/14  Yes  Urban  91577 149 1044  Secondary 
W3  22/07/14  No  Urban  16462 43 110  Secondary 
W4  12/08/14  No  Urban  30915 85 508  Secondary 
W5  26/08/14  No  Rural  5000 11 32  Secondary 
W6  26/08/14  Yes  Urban  325000 770 2310  Secondary 
W7  01/09/14  Yes  Urban  135000 300 1039  Secondary 
W8  22/09/14  No  Rural  4000 8 34  Tertiary 
W9  22/09/14  Yes  Urban  170000 340 570  Secondary 
W10  25/09/14  No  Rural  3146 13 34  UV light 
W11  25/09/14  No  Rural  4794 9 23  UV light 
W12  10/10/14  Yes  Urban  78423 250 750  Secondary 
W13  24/10/14  No  Rural  1567 5 5  Tertiary 
W14  24/10/14  Yes  Urban  127000 339 884  UV light 
W15  31/10/14  Yes  Urban  196620 405 1278  Secondary 
W16  13/11/14  No  Urban  16105 49 132  Tertiary 
W17  10/12/14  Yes  Urban  192450 505 1400  Tertiary 
W18  12/12/14  Yes  Urban  10261 173 173  Tertiary 
W19  12/12/14  No  Urban  65000 197 462  Tertiary 
W20  23/01/15  No  Urban  25000 75 500  Secondary 
 































by  the membrane  filtration method adapted  from previously described methodology  310 using  the 
EZ‐Stream  vacuum  pump  and  EZ‐FitTM Manifold  system  (Merck Millipore,  Darmstadt,  Germany). 
Serial  ten‐fold  dilutions  to  10‐3  for  treated  effluent  and  10‐5  for  raw  samples were  prepared  in 
maximum  recovery  diluent  (Oxoid,  Basingstoke, UK)  immediately  prior  to  processing. One mL  of 
diluted  and 1 mL, 10 mL,  and 100 mL of neat  samples  (latter  for  treated wastewater only) were 
processed  starting  from  the  highest  dilution.  Samples were  added  to  funnels with  10 mL  sterile 
phosphate  buffered  saline  (PBS,  Cell  Signaling  Technology,  Hitchin,  UK)  and  filtered  in  triplicate 
through 0.45 µm pore size, 47 mm diameter mixed cellulose ester filter membranes (S‐Pak, Merck 
Millipore). Filter membranes were transferred aseptically onto selective media and incubated for 48 
h  at  37°C  aerobically.  Ten mL  of  sterile  PBS was  used  as  a  negative  control  at  the  start  of  each 
experiment and filter membranes were plated onto non‐selective media (Columbia blood agar (CBA) 
plates, Oxoid). Untreated  samples were processed  after  completion of  treated  sample processing 
and  disinfection  of  the  apparatus  was  performed  before  every  sample  as  per  manufacturer’s 
instructions.  In  brief,  the  manifold  and  all  modular  parts  were  cleaned  using  70%  ethanol.  In 
addition,  100 mL  boiling  distilled water was  placed  down  sterile  funnels,  left  for  1 minute,  and 
drained down the apparatus. 
 
Enumeration  of  cfu  with  colonial  morphology  consistent  with  the  target  organisms  as  per 












of  triphenyl  tetrazolium chloride  to  formazan. B. Brilliance VRE  (VRE chromogenic medium): VREfm grow as 
large  blue/purple  colonies.  C.  Enterococcosel  agar  (enterococcal  selective  medium,  current  example 
supplemented with 30 mg/L ampicillin). Enterococci (current example AREfm) grow as beige/brown colonies. 










March  2015, with  the  help  of  veterinary  colleagues  at  the  Department  of  Veterinary Medicine, 
University of Cambridge. Farms were chosen at random from a pool of farms served by veterinary 
surgeons  linked  to  the  University  and  with  a  prior  track  record  of  participation  in  studies. 
Approximate locations of the farms are shown in Figure 2.4. Farm characteristics are shown in Table 
2.2.  Beef  cattle  farms were  outdoors  and  contained  28  to  234  animals. Dairy  cattle  farms were 
indoors  with  137‐560  animals.  Pig  farms  were  growing  (n=9)  and  breeding  (n=1)  high‐intensity 
indoor facilities housing from 450 to 2,600 pigs and employed an all‐in all‐out production policy for 
infection control. Lack of collaborative links to poultry farms made these difficult to identify, and so 
2  large  poultry  abattoirs were  sampled  in  February  and March  2015  instead.  Samples  originated 

















1   Pig  17/09/14 Yes Yes 750 1 11 weeks 4 
2   Pig  06/10/14 Yes Yes 450 2 18 weeks 7 
3   Pig  06/10/14 Yes Yes 2600 3 8 weeks 4 
4   Pig  21/11/14 Yes Yes 1400 2 4 weeks 4 
5   Pig  21/11/14 Yes Yes 480 2 5 weeks 4 
6   Pig  21/11/14 Yes Yes 1124 1 17 weeks 5 
7   Pig  21/11/14 Yes Yes 1683 4 18 weeks 6 
8   Pig  16/12/14 Yes Yes 841 1 6‐7 weeks 4 
9   Pig  16/12/14 Yes Yes 1770 9 11 weeks 9 
10   Pig  16/12/14 Yes Yes 1600 4 11 weeks 8 
11   Beef cattle  19/01/15 No No 37 1 Calves and adult 4 
12   Beef cattle  19/01/15 No No 200 3 Calves and adult 5 
13   Beef cattle  19/01/15 No No 30 1 Calves and adult 1 
14   Beef cattle  19/01/15 No No 28 2 Calves and adult 4 
15   Beef cattle  16/03/15 No No 234 5 Calves and adult 4 
16   Dairy cattle  18/08/14 Yes No 220 4 Calves and adult 5 
17   Dairy cattle  05/02/15 Yes No 560 1 Adult 4 
18   Dairy cattle  05/02/15 Yes Organic 284 1 Adult 5 
19   Dairy cattle  05/02/15 Yes No 137 1 Adult 2 
20   Dairy cattle  05/02/15 Yes No 176 1 Adult 3 
21     Chicken  24/02/15 Yes Yes 26400 NA 29 days 6 
22   Chicken  24/02/15 Yes Yes 19971 NA 39 days 7 
23   Chicken  13/04/15 Yes Yes 6288 NA 32 days 8 
24   Chicken  13/04/15 Yes Yes 6600 NA 32 days 8 
25   Turkey  04/03/15 Yes Yes 1584 NA 19 weeks 5 
26   Turkey  04/03/15 Yes Yes 792 NA 19 weeks 4 
27   Turkey  04/03/15 Yes Yes 603 NA 19 weeks 4 
28  Turkey  04/03/15 Yes Yes 792 NA 19 weeks 4 


















Descriptive  data  were  obtained  for  all  farms  visited  using  a  structured  proforma  (see 
Appendix 1),  including size and age of  flocks, and country of origin. Antibacterial exposure 
data was obtained  from veterinary  records on all  farms  for  the current animal stock since 
the time of arrival to the farm or up to a maximum retrospective period of 1 year (to take 





Fresh  faecal  samples  from  the  farms  were  obtained  from  the  ground  and  pooled  to 
represent geographically distinct areas of each farm. Pooling was based on animal proximity 
(e.g.  same  shed or part  thereof),  common  antibiotic  exposure, or  common  source of  the 
animals when this information was available. Pools ranged from between 5 to 50 individual 









Farm  Animal  Antibiotic exposure PEN 1GC 3/4GC MAC LIN TET FQ  PHE AG  STRE SPEC SUL TRIM POL Other
1   Pig  Yes          Yes   Yes        Yes  Yes  Yes     
2   Pig  Yes  Yes        Yes   Yes        Yes  Yes  Yes  Yes   
3   Pig  Yes          Yes Yes  Yes        Yes  Yes  Yes     
4   Pig  No                               
5   Pig  No                               
6   Pig  Yes  Yes      Yes  Yes           Yes  Yes  Yes     
7   Pig  Yes  Yes          Yes                   
8   Pig  Yes          Yes       Yes   Yes      Yes   
9   Pig  Yes              Yes          Yes  Yes  Yes   
10   Pig  Yes  Yes                      Yes  Yes     
11   Beef cattle  Yes  Yes          Yes        Yes    Yes  Yes     
12   Beef cattle  Yes  Yes          Yes                   
13   Beef cattle  Yes  Yes          Yes        Yes    Yes  Yes     
14   Beef cattle  Yes  Yes          Yes    Yes    Yes    Yes  Yes     
15   Beef cattle  Yes  Yes    Yes      Yes    Yes    Yes    Yes  Yes     
16   Dairy cattle Yes  Yes    Yes  Yes    Yes    Yes               
17   Dairy cattle Yes  Yes  Yes  Yes  Yes      Yes    Yes Yes    Yes  Yes    NOV 
18   Dairy cattle Yes  Yes  Yes  Yes  Yes    Yes  Yes    Yes Yes          BAC 
19   Dairy cattle Yes  Yes  Yes  Yes      Yes      Yes Yes          NOV 




amoxicillin,  amoxicillin‐clavulanic  acid);  1GC:  1st  generation  cephalosporins  (cefaloniun,  cefalexin,  cephapirin);  3/4GC:  3rd/4th  generation  cephalosporins  (ceftiotur, 
cefoperazone,  cefquinome);  MAC:  macrolides  (tulathromycin,  tylosin);  LIN:  lincosamides  (lincomycin);  TET:  tetracyclines  (oxytetracycline);  FQ:  fluoroquinolones 




turkeys.  Pools  of  caecal  and/or  rectal  contents  from  up  to  10  birds were  also  obtained. 





PBS  and mixed  vigorously  for  a minimum  of  30  s  by  vortexing  and  inversion.  For  direct 
cultures,  100  µl  of  each  homogenised  sample was  plated  onto  the  appropriate  selective 
medium.  Plates  were  incubated  aerobically  for  48  h  at  37°C.  Enrichment  cultures  were 
performed in addition to direct cultures. For enrichment cultures, 1 mL of each sample was 
added to 9 mL of selective broth and incubated for 24 h in a shaking incubator (150 rpm) at 





Two  cross‐sectional  surveys were  performed  between  February  and April  2015  to  detect 
VREfm  from  retail meat purchased  from high‐street supermarkets.  In  the  first survey, 103 
pre‐packaged meat samples (52 pork, 51 chicken) all of UK farm origin were purchased from 











5  g  sample  of  meat  was  excised  aseptically,  mixed  with  45  mL  of  peptone  broth  and 
homogenised  in  a  Stomacher®  paddle  blender  (Stomacher®  80  Biomaster,  Seward, 
Worthing,  UK)  for  two  minutes.  In  addition,  swabs  were  obtained  from  whole  chicken 








A  prospective  observational  study  of  consecutive  patients  admitted  to  two  adult 








each  of  the  enterococcal  selective media  and  broths with  increasing  antibiotic  selective 
pressure. Plates were incubated aerobically for 48 h at 37°C. For enrichment cultures, 5 mL 






Different  nutrient  media  were  used  for  selective  growth  of  target  bacteria  as  follows: 
Slanetz‐Bartley (SB) agar (Oxoid) for total enterococcal growth; BBLTM EnterococcoselTM agar 
(BD,  Oxford,  UK)  supplemented  with  30  mg/L  ampicillin  (Sigma‐Aldrich)  for  growth  of 
AREfm;  Brilliance  VRE  agar  (Oxoid)  for  total  VRE  growth;  BBLTM  EnterococcoselTM  agar 
supplemented with 30 mg/L ampicillin and 6 mg/L vancomycin (Sigma‐Aldrich) for selection 
of ARVREfm  (used  for wastewater part of  the  study only). For  the Haematology  study, SB 
agar was only used for the first sample of each admission.  
 
Selective broths  (farm  study)  consisted of: BBLTM EnterococcoselTM broth  (BD, Oxford, UK) 
without or with antibiotic supplementation  (30 mg/L ampicillin or 6 mg/L vancomycin)  for 
total  enterococcal,  AREfm  and  VRE  growth  respectively.  For  the  haematology  study,  the 
   59
broth  for AREfm was not  supplemented with ampicillin.  Sterility  checks were done on all 




























an  ampicillin  disc  (SB  growth),  or  vancomycin  disc  (Enterococcosel  and  Brilliance  VRE 







strain 10418) were used as  controls as per  the manufacturer’s  instructions. A  score of at 
least  2.0 was  required  for  secure  genus  and  2.3  for  species  identification.  Antimicrobial 
susceptibility testing was performed on E.  faecium  isolates using the AST‐P607 card of  the 
VITEK®2 (bioMérieux, Marcy l’Étoile, France) automated system. The AST‐P607 card included 
the  following  13  antibiotics:  ampicillin,  gentamicin  (high‐level  resistance),  streptomycin 
(high‐level  resistance),  kanamycin  (high‐level  resistance),  erythromycin,  clindamycin, 
tetracycline,  vancomycin,  teicoplanin,  linezolid,  tigecycline,  quinupristin‐dalfopristin,  and 
nitrofurantoin. Categorisation into susceptible, intermediate or resistant was done according 
to  EUCAST  clinical  breakpoints  (http://www.eucast.org/clinical_breakpoints/)  except  for 
high‐level gentamicin and high  level streptomycin resistance, which were validated against 
Clinical  and  Laboratory  Standards  Institute  (CLSI)  synergy  testing  (500  and  1,000  mg/L 
respectively),  and  the  company’s  global  system  when  EUCAST  breakpoints  were  not 
available.  Assignment  of  susceptibility  phenotype  was  based  on  the  actual  calculated 




with discrepant Van phenotype and  van genotype, Etest  (bioMérieux)  to  vancomycin and 




The  aim was  to  sequence  10  VSEfm  colonies  and  10  VREfm  colonies  from  each WWTP. 
Wherever possible, the numbers of isolates picked from each plant were equally distributed 
between untreated and treated wastewater, so that there were 5 VSEfm & 5 VREfm colonies 




diversity of  isolates  that went  forward  for sequencing,  the antibiogram was compared  for 
colonies from a given sample belonging to the same taxonomic category. In samples where 
the  antibiogram  diversity  exceeded  the  maximum  number  of  selected  isolates,  rare 
resistance  patterns  were  prioritised  (linezolid  resistance,  VanB  phenotype),  followed  by 
those  of  greater  clinical  importance  (quinupristin‐dalfopristin,  high‐level  aminoglycoside 












into 1.4 mL of Brain Heart  Infusion broth  (BHIB, Merck, Darmstadt, Germany)  in a 96‐well 




using  QIAcube  (Qiagen)  according  to  the  manufacturer’s  protocol.  Agarose  gel 
electrophoresis was  performed  to  initially  quantify  samples  on  a  1%  25  cm2 agarose  gel 
(Invitrogen,  Life  Technologies,  Carlsbad,  CA,  USA)  prepared  using  1x  Tris‐acetate 
ethylenediaminetetraacetic  acid  (TAE) buffer  and  5  μL  SybrGreen  I Nucleic Acid Gel  Stain 
(Invitrogen). One  μL of extracted DNA was added  to 5  μL of 5x Orange G Dye  (30%  (w/v) 
sucrose and 0.35% (w/v) Orange G (Sigma‐Aldrich)). The DNA‐dye mixture was loaded on the 
gel with 5 μL of a 10 kb ladder (HyperLadder, Bioline, London, UK) in the first and last well of 
each  row. A  constant  current of 200 mA was applied  for 40 minutes. DNA was visualised 
(GelDoc  XR+  Imaging  System,  BioRad,  Hercules,  CA,  USA)  and  analysed  using  ImageLab 
(V4.0.1, build 6, BioRad). Bands with intensities indicating <20 ng of DNA underwent further 









DNA  libraries were  sequenced  using  the  Illumina  HiSeq2000  platform  (Illumina  Inc.,  San 
Diego,  CA,  USA)  with  100  or  125‐cycle  paired‐end  reads.  De  novo  multi‐contig  draft 
assemblies  were  generated  using  Velvet  Optimiser  v2.2.5 
(https://github.com/tseemann/VelvetOptimiser)  and  Velvet  v1.2311  using  a  pipeline 
previously  described.312  In  brief,  contigs  smaller  than  300  bases  were  removed,  the 
scaffolding  software  SSPACE313  was  employed,  and  assemblies  further  improved  using 
GapFiller.314  Automated  annotation  of  draft  genomes  and  publically  available  complete 
genomes was performed using Prokka v1.11315 and a genus specific database from RefSeq.316 
Assemblies  were  quality  controlled  and  isolates  were  excluded  based  on  species 
misidentification  results  from  Kraken317  and  poor  assembly  from  manual  inspection  of 
genome  size  and  contig  numbers.  The  new  sequence  data  generated  by  this  project 






MLST  was  determined  from  genome  assemblies  using  MLST  Check 
(https://github.com/sanger‐pathogens/mlst_check)  comparing  to  the  pubMLST  database 
(https://pubmlst.org/efaecium/). The SNPs leading to novel alleles were manually verified by 
inspecting  the  bam  files  and  novel  sequences  were  deposited  in  the  pubMLST  website 
(Appendix  2,  Supplementary  Table  3).  In  three  cases where  the  pstS  allele  and  one  case 







SNPs  were  extracted  from  the  resulting  alignment  using  SNP‐sites320  (available  at 
https://github.com/sanger‐pathogens/snp‐sites)  and  used  to  infer  a maximum  likelihood 
phylogeny using RAxML321,322 with 100 bootstraps and a midpoint root using a generalised 




In Chapters 5 and 6,  the  core genome SNP alignment  from Roary was used  to produce a 
tree‐independent  hierarchical  Bayesian  clustering with  hierBAPS323  following  exclusion  of 
SNPs present on unique isolates using a custom‐made Matlab script. The hierBAPS software 
was  run  with  five  replicates  of  the  posterior  maximisation  algorithm  using  prior  upper 




For  detailed  phylogenetic  analyses,  sequence  reads were mapped  to  complete  reference 
genomes  (Aus0004  for  clade  A1,  ENA  accession  number  CP003351;  additional  complete 
genomes used in Chapter 6) or draft genomes if no complete genomes were available, using 
SMALT  v0.7.4  (http://www.sanger.ac.uk/science/tools/smalt‐0).  Mobile  genetic  elements 
identified using PHASTer  (http://phaster.ca),  ISFinder  (https://www‐is.biotoul.fr/index.php) 
and annotation for predicted phage, plasmid, IS or transposon‐related genes were removed 
using  an  in‐house  script  available  at  https://github.com/sanger‐
pathogens/remove_blocks_from_aln.  For  reference  draft  genomes,  putative  plasmid 
sequences were identified using BLASTN (https://blast.ncbi.nlm.nih.gov) and removed along 
with contigs less than 500 bp in length. SNPs were identified from BAM files using SAMtools 
v0.1.19324  to  create  a whole‐genome  alignment  of  all  E.  faecium  isolates.  Recombination 







To detect  acquired  genes encoding  antimicrobial, metal or biocide  resistance,  a manually 
curated  and  updated  version  of  the  ResFinder  database  (compiled  in  2012)326 was  used 
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(additional genes are listed in Table 2.4). A database of putative virulence genes was created 
based  on  E.  faecium  genes  from  the  Virulence  Factors  Database  (VFDB)  website 
(http://www.mgc.ac.cn/cgi‐bin/VFs/genus.cgi?Genus=Enterococcus)  and  supplemented 
after a literature review (Table 2.4). The raw genomic reads were queried for resistance and 
virulence  genes  using  ARIBA  v2.5.0  (https://github.com/sanger‐pathogens/ariba)327  with 
default  length and match thresholds of 95% and 90% respectively unless stated otherwise. 
Genes were counted as present  if ARIBA  identified  them as  ‘yes’ or  ‘yes_non‐unique’. For 
genes  that  ARIBA  reported  as  fragmented,  the  query  sequence was  checked  by  BLASTN 
against  the  respective  genome  assembly  and defined  as present  if  a  length of  100%  and 
sequence match of 90% were detected. Additional manual  checks were  implemented  for 
genes  coding  for  MSCRAMMS  that  contain  LPxTG  or  LPxTG‐like  motifs  reported  as 
fragmented by ARIBA due  to  the presence of  internal repeat elements. Fragmented genes 
were manually  identified  in the whole genome assemblies and annotated as present  if the 
coding regions for the N terminus signal peptide and the LPxTG motifs were present and the 
amino  acid  sequences  could  be  aligned  using  SeaView 
(http://doua.prabi.fr/software/seaview)  showing  variations  in  length  due  to  different 










Table  2.4.  Additional  antibiotic,  biocide  and  metal  resistance  genes  added  to  the  Resfinder 








































































































































































































































bopD   EFAU004_00405 VFDB  













































































gltK    ABQJ01000080.1_  Zhang et al.79   Bile salt resistance 
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cdsA  cpsB  EFAU004_01723 VFDB  





Cases where detection of  van  genes were  investigated by  repeating  the  vancomycin  and 
teicoplanin MIC values by Etest. VanB phenotypes by VITEK®2 were recategorised as VanA if 
there was evidence of heteroresistance  (Figure 2.6).328  In addition, detection of vanA and 
vanB  genes  associated  with  susceptible  phenotypes  were  investigated  by  examining  for 
absence of any of the regulatory or essential van transposon genes. In total, four additional 
variations  in the van transposon contents were detected that could explain the susceptible 
phenotype  based  on  the  known  literature  (vanAΔRASA,  vanAΔXA,  vanBΔRBSB, 






v1.4.2  (http://tree.bio.ed.ac.uk/software/figtree/),  and  Phandango 
(https://jameshadfield.github.io/phandango/).  Networks  of  closely  related  isolates  were 











The  studies  in  Chapters  3  and  4 were  approved  by  the  local  Research  Ethics  Committee 
(reference  13/EE/0044)  and  by  the  CUHNFT  Research  and  Development  Department 
(reference A092807) and the need for informed consent was waived. The study protocol for 
Chapters  5‐7  was  approved  by  the  CUHNFT  Research  and  Development  Department 
(reference  A093285)  and  the  National  Research  Ethics  Service  East  of  England  Ethics 
Committee (reference 14/EE/1123). For Chapter 7, a copy of the patient information leaflet 
is available  in Appendix 3. The use of previously sequenced  isolates  in Chapters 4, 5 and 6 
was  covered by  a previous  Ethics Committee  decision  (reference  12/EE/0439).    The  farm 
















progression  to  high‐level  carriage  and  bacteraemia,  although  the  effect  of  individual 
antibiotics varies at each  step of  this  sequence of events.333 The  rate of progression  from 
carriage  to  invasive  infection  is  also  affected  by  the  comorbidities  of  the  patient 
population.170  Length of  stay, adherence  to  infection  control procedures and proximity  to 
VRE  colonised  patients  or  a  contaminated  environment  are  additional modifiable  factors 
that affect the risk of VRE colonisation.191  
 







between 1st  January 2006 and 31st December 2012. This  tertiary  referral  teaching hospital 
has 1,170 beds, 340,000 occupied‐bed‐days per  year, and a  range of  specialties  including 
hepatology  and  hepatobiliary  surgery,  solid  organ  transplantation  (kidney,  liver,  pancreas 
and  small bowel/multivisceral),  adult haematopoietic  stem  cell  transplantation, paediatric 
haemato‐oncology, and general and neurocritical intensive care units (ICU). Selection of the 
study  population  is  summarised  in  Figure  3.1.  An  active  antimicrobial  stewardship 
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programme  was  in  place  throughout  the  duration  of  the  study,  including  prescribing 
guidelines and regular antimicrobial rounds. Infection control practices targeting VRE did not 
change during the study period, however a  line care bundle was  implemented during 2006 
and  a  deep  clean  programme  in  2007.  Vancomycin  and  teicoplanin  susceptibility  was 
determined  by  disk  diffusion  using  BSAC  breakpoints  (http://www.bsac.org.uk/wp‐
content/uploads/2012/02/BSAC‐Susceptibility‐testing‐version‐143.pdf).  Cases  and  controls 
were  identified  using  the  diagnostic  laboratory  information  system  and  the  hospital 
electronic  database,  respectively.  Cases  were  inpatients  with  their  first  episode  of  VRE 
bacteraemia during the study period. Patients with presumed contaminated blood cultures 
(single positive  sets not necessitating  the use of  targeted  antibiotic  therapy  for  symptom 
and  bacteraemia  resolution  at  the  clinicians’  discretion)  were  excluded  (Table  3.1  for 
details). Controls were matched to cases in a 1:1 ratio for the following: (i) duration of stay 






Matching  for  year  of  admission was  chosen  to minimise  potential  confounding  that may 
arise due  to  changes  in antimicrobial prescribing or  infection  control practices during  the 
study  period.  Matching  for  specialty  and  ward  type  was  used  to  match  for  underlying 
comorbidities that predispose to VRE infections, and to account for changes in local unit VRE 
prevalence.  A  full  list  of  specialties  used  for  matching  included:  colorectal  surgery, 
gastroenterology,  general medicine,  general  surgery,  geriatrics,  haematology,  hepatology, 
hepatobiliary and pancreatic surgery, infectious diseases, liver transplant, medical oncology, 
nephrology, neurology, neurosurgery, paediatric haemato‐oncology, renal transplant, small 























































a  literature  review  of  risk  factors  for  VRE  bacteraemia,  and  extracted  from  paper  and 




those  associated  in  the  literature  with  increased  risk  of  VRE  colonisation  and  invasive 
disease  (adult  and  paediatric  haemato‐oncology,  solid  organ  transplant,  nephrology, 
hepatology and ICU).201 Mortality at 30 days was determined from hospital records or from 
an  on‐line  national  database  (NHS  Spine). Usage  data  for  all  antibacterial  and  antifungal 
agents  (including  treatment  and  prophylactic  doses)  was  collected  for  30  days  prior  to 
matching  from  paper  local  and  referral  hospital  records  and  drug  charts.  Cut‐offs  for 
duration of antimicrobial exposure were chosen at 3 days and 7 days  in  line with  current 
antimicrobial  stewardship  recommendations  where  indication  for  continuing  antibiotics 
Data available for analysis 
  Cases  Controls 
Antibiotic exposure  n=233  n=234  
Antibiotic duration  n=232  n=231 
Neutropenia duration  n=233 
Gastrointestinal disease  n=233 
   
380,242 overnight admissions between 5 th November 2005 
and 31st December 2012 
(218,223 patients) 
12 patients not assessed for eligibility: Notes 
unavailable   
48 patients excluded    
1. 38 ineligible: Contaminated blood cultures    
2. 10 eligible but not included: Unable to match  
 
295 patients with VRE bacteraemia 
between 1st Jan. 2006 and 31st Dec. 2012 




220 controls matched 1:1 by admission 






Clinical  parameters  and  comorbidities  recorded  at  the  time  of matching  included  use  of 
gastric acid suppressing medication; presence of central venous catheter (CVC); neutropenia 
(neutrophil  count  <500×106/L);  immunosuppression  (other  than  neutropenia); 
hypoalbuminaemia  (albumin  <30  g/dL);  solid  organ  or  haematological  malignancy;  solid 
organ or haematopoietic  stem cell  transplantation;  liver cirrhosis; gastrointestinal disease; 




Gastrointestinal disease was defined  as one or more of  the  following: bowel obstruction, 
pseudo‐obstruction  or  ileus;  gastrointestinal  graft  versus  host  disease;  enteric  fistula; 
gastrointestinal  ischemia  or  necrosis;  perforation  of  oesophagus,  stomach  or  bowel, 
including  anastomotic  leak;  Clostridium  difficile  associated  colitis  or  toxic  megacolon 
(assessed radiologically or by colonoscopy in addition to positive microbiological diagnosis); 
inflammatory  colitis;  neutropenic  enterocolitis/typhlitis;  other  colitis  (such  as 
cytomegalovirus). Hepatobiliary disease was defined as one or more of the following: biliary 
stricture, obstruction, stent or percutaneous transhepatic cholangiogram catheter; bile leak; 
primary  sclerosing  cholangitis;  cholecystitis  or  gallbladder  empyema;  pancreatitis.  Severe 
renal disease was defined as i) pre‐existing requirement for renal replacement therapy prior 
to admission; or  ii) persistent serum creatinine >265 μmol/L  (3 mg/dL) prior  to admission. 
Abdominal  procedures  within  30  days  prior  to  matching  included  abdominal  surgery, 
percutaneous  aspiration  or  drainage  of  ascites  or  abdominal  collections,  colonoscopy, 
flexible  sigmoidoscopy  or  gastroscopy.  Immunosuppression  included  receipt  of  systemic 
cytotoxic  chemotherapy  within  the  last  30  days,  systemic  steroid  use  (defined  as  the 
equivalent of >5 mg prednisolone orally per day),  systemic  calcineurin  inhibitors or other 
immunosuppressive  agents  (including  azathioprine, mycophenolic  acid,  cyclophosphamide 
and  biologic  agents).  Cephalosporins  included  ceftriaxone,  ceftazidime,  and  cefalexin. 
Fluoroquinolones included ciprofloxacin and moxifloxacin. Penicillins included penicillin V or 
G,  flucloxacillin,  and  amoxicillin.  Macrolides  included  clarithromycin,  erythromycin,  and 




The  Charlson  comorbidity  index336 was  calculated  at  the  time  of  admission  and  the  Pitt 
bacteraemia score337 was calculated as the highest score within 48 hours prior to matching, 





subsequent  development  of  VRE  bacteraemia.  Univariable  and  multivariable  logistic 
regression models were conditioned on the matched variable to estimate conditional odds 
ratios  (cORs) and 95%  confidence  intervals  (CIs)  for  the association between  independent 
factors  and  the  development  of  VRE  bacteraemia.  Variables  were  evaluated  in  a 
multivariable  model  if  differences  between  cases  and  controls  on  univariable  analysis 











were deemed  contaminants by  the  treating doctors.   Of  the  remaining 245 patients, 235 
defined  as  cases  were  successfully matched  to  220  controls.  Eight  cases  also  served  as 






for age, gender,  specialty, ward  type, year, and  length of  stay. Thirty cases were younger 
than 16 years, and of  the adult patients 55  (27%) were  located  in an  ICU at  the onset of 
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infection. VRE bacteraemia occurred  in  cases a median of 16 days  following admission  to 
CUHNFT.  E.  faecium  accounted  for  91%  and  the  VanA  phenotype  (resistance  to  both 
vancomycin and teicoplanin) for 87% of bacteraemias. The crude (all‐cause) mortality at 30 












Age (years), median (IQR)  56.6 (39.0‐66.7) 57.8 (42.2‐69.5)  0.34 



















































































presented  as number  (%) unless  indicated  otherwise. Abbreviations:  ICU,  intensive  care  unit;  IQR, 
interquartile  range;  VRE,  vancomycin‐resistant  enterococcus.  N/A,  not  applicable:  these  variables 
were used to match cases and controls.  a The onset of bacteraemia for 27 of 235 cases was within 2 
days  post  hospital  admission;  for  25  of  27  of  these  cases,  there  was  healthcare  contact  in  the 
preceding  3 months.  b Lead  specialties  included  18  different  options  used  for matching,  grouped 
under six categories  in this table.  c Other species were Enterococcus raffinosus (1), mixed E. faecalis 













Male  145 (61.7) 137 (58.3) 1.1 (0.8‐1.6)  0.47
Co‐morbidities   
   Solid organ tumour 60 (25.5) 42 (17.9) 1.7 (1.0‐2.8)  0.03














Neutropenia   89 (37.9) 38 (16.2) 6.7 (3.3‐13.4)  <0.001
Neutropenia duration (days), mean (SD) 6.2 (±18.2) 2.2 (±7.5) 1.1 (1.0‐1.1)  0.001
Severe renal failure on admission  15 (6.4) 6 (2.6) 3.3 (1.1‐10.0)  0.04
Liver cirrhosis  29 (12.3) 24 (10.2) 2.0 (0.7‐5.9)  0.21
Gastrointestinal disease  67/233 (28.8) 25 (10.6) 4.6 (2.5‐8.6)  <0.001
Hepatobiliary disease 41 (17.5) 22 (9.4) 3.4 (1.5‐7.4)  0.003
Diabetes (without end‐organ damage) 18 (7.7) 23 (9.8) 0.7 (0.3‐1.5)  0.34
Diabetes (with end‐organ damage)  16 (6.8) 5 (2.1) 4.7 (1.3‐16.2)  0.02







































   Peptic ulcer disease 20 (8.5) 6 (2.3) 3.8 (1.4‐10.2)  0.008
   Previous myocardial infarction  11 (4.7) 15/234 (6.4) 0.7 (0.3‐1.6)  0.42
   Peripheral vascular disease  16 (6.8) 7 (3.0) 2.5 (1.0‐6.4)  0.06
   Chronic lung disease 41 (17.5) 34 (14.5) 1.3 (0.8‐2.1)  0.36
Charlson comorbidity index, median (IQR) 3 (2‐4) 2 (2‐3) 1.3 (1.2‐1.4)  <0.001
Pitt bacteraemia score, median (IQR)  2 (1‐4) 0 (0‐2) 1.5 (1.3‐1.7)  <0.001
Clinical exposures   
Gastric acid suppression   203 (86.4) 183 (77.9) 1.9 (1.1‐3.2)  0.01
Central venous catheter   197 (83.8) 153 (65.1) 5.4 (2.8‐ 10.6)  <0.001
Immunosuppression (other than 
neutropenia) 
146 (62.1) 143 (60.9) 1.2 (0.6‐2.1)  0.65














































ICU stay current admission  87 (37.0) 77 (32.8) 1.6 (0.9‐2.9)  0.14
ICU stay current admission (days), mean 
(SD) 
4.1 (±9.7) 4.4 (±11.9) 1.0 (1.0‐1.0)  0.56
Transfer from another hospital  65 (27.7) 44 (18.7) 1.7 (1.1‐2.6)  0.02
 
Table 3.3. Risk  factors  for  vancomycin‐resistant enterococcal bacteraemia. Data are presented as 
number  (%)  of  patients  unless  indicated  otherwise.  Abbreviations:  CI,  confidence  intervals;  cOR, 
conditional  odds  ratio;  CUHNFT,  Cambridge  University  Hospitals;  ICU,  intensive  care  unit;  IQR, 






A  univariable  analysis  was  performed  to  identify  risk  factors  associated  with  VRE 
bacteraemia  (Table  3.3).  This  demonstrated  associations  with  the  following:  cumulative 
length  of  stay  on  high‐risk  wards  at  CUHNFT  during  the  year  preceding  the  current 
admission;  in‐patient  transfer  from  another  hospital;  gastric  acid  suppression  therapy; 
peptic ulcer disease; presence of CVC; neutropenia; solid organ tumour; severe renal failure; 
gastrointestinal  disease;  hepatobiliary  disease;  diabetes  with  end‐organ  damage;  and 
hypoalbuminaemia.  
 
The  univariable  analysis  also  examined  the  association  between  VRE  bacteraemia  and 
antibiotic use (Table 3.4). Both groups had high rates of overall exposure to antibiotics in the 
preceding 30 days, but cases received antibiotics more often and for  longer durations. The 
commonest  antibiotics  prescribed  in  both  groups  were  IV  vancomycin,  meropenem, 
fluoroquinolones, piperacillin‐tazobactam and metronidazole. An association was found with 
VRE bacteraemia for cumulative antibiotic duration over the prior 30 days, and for exposure 
to  IV  vancomycin,  meropenem,  cephalosporins,  fluoroquinolones,  aminoglycosides, 














Total number of antibiotics, median (IQR) 4 (3‐5) 3 (2‐4) 1.56 (1.3‐1.8) <0.001
Any antibiotica  231/234 (98.7) 214 (91.1) 19 (2.5‐141.9) 0.004
   Vancomycin (IV)  169/233 (72.5) 123/234 (52.6)  3.3 (2.0‐5.4) <0.001
   Vancomycin (PO)  10/233 (4.3) 8/234 (3.4) 1.3 (0.5‐3.2) 0.64
   Cephalosporins  33/233 (14.2) 18/234 (7.7) 2.2 (1.1‐4.2) 0.02
   Fluoroquinolones  144/234 (61.5) 100/234 (42.7)  2.5 (1.6‐3.8) <0.001
   Amoxicillin‐clavulanic acid   36/233 (15.5) 31/234 (13.3) 1.2 (0.7‐2.1) 0.49
   Piperacillin‐tazobactam   74/233 (31.8) 63/234 (26.9) 1.4 (0.8‐2.3) 0.21
   Meropenem   157/233 (67.4) 109 (46.4) 2.8 (1.8‐ 4.3) <0.001
   Metronidazole   70/234 (29.9) 54/234 (23.1) 1.5 (1.00‐2.4) 0.07
   Aminoglycosides  53/233 (22.8) 35/234 (15.0) 2.00 (1.1‐3.3) 0.02
   Penicillins   50/233 (21.5) 36/234 (15.4) 1.8 (1.0‐3.0) 0.05
   Macrolides  31/233 (13.3) 42 (17.9) 0.7 (0.4‐1.2) 0.16
   Teicoplanin  9/233 (3.9) 2/234 (0.9) 4.5 (1.0‐20.8) 0.05
   Linezolid  8/233 (3.4) 5/234 (2.1) 1.6 (0.5‐4.9) 0.41
   Trimethoprim‐sulfamethoxazole  58/233 (24.9) 56/234 (23.9) 1.1 (0.7‐1.9) 0.69
   Clindamycin  2/233 (0.9) 2/234 (0.9) 1.0 (0.1‐7.1) 1.00
   Miscellaneousb  21/233 (9.0) 15/234 (6.4) 1.5 (0.7‐3.0) 0.29











































































































Table  3.4.  Association  between  antimicrobial  exposure  and  vancomycin‐resistant  enterococcal 
bacteraemia.  Data  are  presented  as  number  (%)  of  patients  unless  indicated  otherwise. 




Factors  that were  significant  in  the univariable analysis were  then used  in a multivariable 
analysis to define independent risk factors for VRE bacteraemia (Table 3.5). After adjustment 
for comorbidities, when compared to patients who did not receive any IV vancomycin, those 
exposed  for  1‐3  days,  4‐7  days,  or more  than  7  days  had  a  stepwise  increase  in  risk  for 
developing VRE bacteraemia (cOR of 1.2 (95% CI 0.4‐3.8), 3.8 (95% CI 1.2‐11.7), and 6.6 (95% 
CI  1.9‐22.8),  respectively).  Similar  stepwise  increases  in  cORs  were  observed  for 
fluoroquinolones and meropenem.  Additional risk factors independently associated with an 
increased  risk  for  VRE  bacteraemia  were:  presence  of  CVC  (cOR  8.7  [95%  CI  2.6‐29.5]); 
neutropenia  (cOR 15.5  [95% CI 4.2‐57.0]); hypoalbuminaemia  (cOR 8.5  [95% CI 2.4‐29.5]); 

























































with  VRE  bacteraemia.  The  risk  increased  considerably  when  the  duration  of  antibiotic 
exposure was longer than 72 hours and 7 days for each of these three agents, and that the 








The multivariable model  identified  previously  reported markers  of  disease  severity  that 
predispose  to  VRE  bacteraemia  (hypoalbuminaemia,  neutropenia,  and  gastrointestinal 
disease).156,158,162 It also identified hepatobiliary disease as an independent risk factor, which 
has not been distinguished previously  from  gastrointestinal disease.  These  conditions  are 
likely  to  predispose  a  colonised  patient  to  invasive  disease  through  gut  or  biliary 
translocation and suggest that patients who develop VRE bacteraemia represent a subgroup 
of patients with more significant comorbidities than matched controls on same wards and 
specialties,  irrespective of  length of stay or nursing  in  ICU. The association between a CVC 
and  VRE  bacteraemia  has  been  reported  previously,  and  could  represent  a  marker  of 
severity of illness or a potential portal for infection.158  
 
The  role  of  vancomycin  in  promoting  VRE  acquisition  is  controversial  and  reported 
associations or  lack  thereof  could  be  explained by  study design. A meta‐analysis of  early 
studies  investigating  the  role  of  vancomycin  in  hospital‐acquired  VRE  colonisation  or 
infection  attributed  strong  associations  to  confounding  by  length  of  stay,  control  group 
selection  and  publication  bias.164  This  goes  against  human  experimental  evidence where 
administration of glycopeptides orally led to gastrointestinal selection of VRE,245 although it 
is  possible  that  vancomycin  administered  intravenously  could  have  a  different  selective 
effect  on  gut  microbiota.  Two  studies  of  VRE  bacteraemia  using  controls  without 
enterococcal  bacteraemia  have  implicated  vancomycin  exposure  as  an  independent  risk 
factor,339,340 but two further recent studies with adequate sample size failed to demonstrate 
this effect.158,162 Both of  the  latter  studies were conducted  in Australia where vancomycin 
resistance is predominantly mediated by the vanB operon.60 This contrasts with the CUHNFT 







have  been  previously  overestimated.  This  study  supports  the  independent  association  of 
carbapenem use with VRE bacteraemia. Carbapenems have anaerobic activity which could 
promote VRE  colonisation.176,342 A  number  of  investigators  have  reported  that  antibiotics 
with  anaerobic  activity predispose  to VRE  colonisation,171 but definitions of  this  group of 
antibiotics  have  not  been  applied  consistently  in  the  literature.  Interestingly,  piperacillin‐
tazobactam and co‐amoxiclav, both of which have anaerobic activity, were not associated 
with  VRE  bacteraemia  here.  This  is  consistent  with  murine  experiments  where 
administration of piperacillin‐tazobactam was protective against the establishment of high‐
level  VRE  colonisation,343  and  with  some  observational  studies  where  antimicrobial 
stewardship  interventions  involving  replacement  of  cephalosporin  use  with  piperacillin‐
tazobactam resulted in reduction of VRE colonisation.333 However, this effect was not noted 
by  other  investigators.344  It  is  possible  that meropenem was  preferentially  used  in  sicker 
patients  in our study or  that  the  lack of observed association with piperacillin‐tazobactam 
was  due  to  insufficient  power.  The  impact  of  switching  therapy  from  meropenem  to 
piperacillin‐tazobactam on the acquisition of VRE infection merits further investigation.  
 
Fluoroquinolone  use  has  often  been  identified  as  a  risk  factor  for  VRE  bacteraemia  on 
univariable  analysis  but  not  following  adjustment  for  other  factors.127,153,158,162  In  a meta‐






Placing  this  study’s  findings  into  the context of  the published  literature,  longer courses of 
fluoroquinolones  and  meropenem  may  promote  gut  colonisation  with  hospital‐adapted 
strains of E.  faecium  (VSE or VRE depending on  local epidemiology). Plausibly,  in  settings 
where VRE  is endemic, IV vancomycin could shift the balance of the gut population and/or 
invasive isolates from VSE to VRE, thus increasing the risk of VRE bacteraemia in susceptible 
patients.346 Gastrointestinal or hepatobiliary  insults or presence of a CVC  could  constitute 




This  study  has  a  number  of  limitations.  It  was  conducted  in  a  single  centre  with  high 
endemicity of VRE and  so  the  findings may not apply  to other  settings, particularly  those 
that utilise active screening programmes for VRE. However, the infection control practices in 
the study hospital are typical  for  the UK and the study  included patients  from all high‐risk 
groups  including adult and paediatric populations. Thirty‐eight patients with positive blood 
cultures  for  VRE  were  excluded  as  contaminants  based  on  contemporaneous  clinical 
assessment.  These patients had  a  comparable 30‐day mortality  to  the  control population 
(8%) and repeat blood cultures performed in 33 patients (87%) were negative in the absence 
of treatment supporting their exclusion. Cases and controls differed in the duration of prior 
hospitalisations  both  at  CUHNFT  and  elsewhere,  and  despite  adjusting  for  these  in  the 
model,  there  could  be  residual  confounding.  There was  no  adjustment  for  the  Charlson 
comorbidity  index as this score  is not applicable to children, but  its  individual components 
were analysed instead. Also, there was no adjustment for acute severity of illness using the 
Pitt bacteraemia or other scores, as  it was not possible to ascertain whether the observed 
score was  a  cause or  an  effect of  the bacteraemia. However,  even  after  inclusion of  the 
Charlson  comorbidity  index  or  the  Pitt  bacteraemia  score  in  the  final model,  the  three 
antibiotics  remained  independently associated with VRE bacteraemia  (results not  shown). 
The  case‐case‐control  design  has  been  advocated  for  studies  of  antibiotic  resistance  to 
enable distinction between risk factors predisposing to infection by a particular organism as 
opposed  to  those  specific  to  its  resistance  marker.347  This  was  not  used  because  VRE 
bacteraemia tends to occur later in the course of hospitalisation than VSE bacteraemia,158,162 
so  accounting  for markers of hospital  exposure  related  to  length of  stay would not have 
been  possible.  Consequently,  some  of  the  findings  should  be  interpreted  as  potentially 
predisposing to both VSE and VRE bacteraemia rather than just VRE as explained above. 
 





single  antibiotic  in  an  endemic  setting  is  unlikely  to  impact  significantly  on  rates  of  VRE 
bacteraemia.  Instead,  a  combination  of  approaches  including  antimicrobial  stewardship 







Despite  the establishment of  linezolid and daptomycin as mainstay  therapeutic agents  for 
VREfm bacteraemia since the early 2000s, recurrence remains a common clinical challenge 
with  rates  ranging  from  3%  to  25%.134,146,149  Following  apparent  clearance  of  infection, 
recurrent bacteraemia can be explained by either  relapsing  infection with  the same strain 
due  to  a persistent  focus of  infection, or  reinfection with  the  same or  a different  strain. 
Differentiating  between  these  scenarios  is  clinically  relevant;  relapsing  infection  requires 
investigation and interventions to deal with a persistent focus of infection, whilst reinfection 
is more  likely  to be associated with an underlying  susceptibility  that  increases  the  risk of 
invasion due to breakdown of host immune defences. Surprisingly little is known about the 





bacterial  genera or enterococcal  species.165 Apparent  co‐infection with VREfm  and VSEfm 
has  been  reported  in  the  context  of  in‐vivo  loss  or  gain  of  the  van  transposon  by  sub‐
populations  of  the  same  strain.227,353,354 However, whilst  carriage  of multiple  strains  of  E. 
faecium  is  presumed  to  be  common,94,212  the  frequency  of  co‐infection with  different  E. 
faecium strains is unknown. 
 











microbiology  laboratory database. These cases were evaluated  to  identify all patients with 
(i)  recurrence  of  VREfm  bloodstream  infection,  and/or  (ii)  putative  mixed  E.  faecium 







for putative mixed  infection, with no overlap of cases between  the  two. Cross‐referencing 






a  standardised  proforma,  including  the  suspected  focus  of  infection,  underlying 
comorbidities,  dates  of  positive  and  negative  blood  cultures,  and  antibiotic  treatment 
received. Neutropenia was  defined  as  a  polymorphonuclear  leukocyte  count  of  less  than 
500/µL within  24  hours  of  the  onset  of  bacteraemia.  The  focus  of  infection was  defined 
based on clinical, radiological and microbiological features. Bacteraemia was determined to 
be  secondary  to  an  intravascular  device  if  i)  a  positive  intravascular  catheter  tip  semi‐
quantitative culture yielded more than 15 cfu of E. faecium with identical antibiogram as the 
blood  culture  isolate  (definite),  or  ii)  if  no  other  focus  of  infection was  identified  in  the 
presence  of  an  intravascular  catheter,  and/or  clinical  signs  of  sepsis  improved  after  line 
removal  (probable).  For  neutropenic  patients  with  no  definite  clinical  focus,  mucosal 
translocation was presumed  to be  the origin of  the bacteraemia based on  the Centers  for 






Twenty‐one  of  the  44  isolates  had  been  sequenced  previously,122  data  for  which  were 
downloaded  from  the  WTSI  Pathogen  Informatics  pipeline.  For  the  23  new  E.  faecium 
isolates sequenced here, bacteria were cultured on CBA plates (Oxoid) for 48 hours at 37°C 
in air. Phenotypic antimicrobial susceptibility testing for all 44 isolates was performed using 
the VITEK®2  instrument  (bioMérieux, Marcy  l’Etoile, France) with  the AST‐P607 card.   DNA 




Sequence data  for  an  additional 263  E.  faecium  associated with bloodstream  infection  in 
patients  at  CUHNFT  between November  2006  and December  2012  and  belonging  to  the 
hospital‐adapted  clade  A1  based  on  whole  genome  sequence  analysis122  were  accessed 
through the WTSI Pathogen  Informatics pipeline. These 263 genomes together with the 44 
study  genomes were mapped  to  E.  faecium  Aus0004  (ENA  accession  number  CP003351) 
using  SMALT  v0.7.4  (http://www.sanger.ac.uk/science/tools/smalt‐0).  Mobile  genetic 
elements  (identified  based  on  annotation  and  PHAST)356  and  recombination  events 
(identified  using  Gubbins)325  were  removed  to  identify  the  core  genome.  A  maximum 
likelihood tree was created using RAxML322 based on SNPs in the core genome as part of the 
Gubbins software, with a midpoint root. Pairwise SNP differences were calculated based on 
SNPs  in  the  core  genome using  an  in‐house  script. MLST was derived  from  the  sequence 
data using MLST Check (https://github.com/sanger‐pathogens/mlst_check). The presence of 
antibiotic  resistance  genes  was  determined  using  an  in‐house  curated  version  of  the 





from  the  Roary  pangenome  and  compared  to  the  vanA  gene  extracted  from  a  vanA 
transposon  (accession  number  M97297)  and  the  vanB  gene  extracted  from  Aus0004 








identified  231  patients  with  at  least  one  episode  of  VREfm  bacteraemia.  Of  these,  14 
patients had at least one episode of recurrence, giving an estimated recurrence rate of 6.1%. 
Twelve patients had isolates from at least two episodes of VREfm bacteraemia available for 
WGS  (Table 4.1 and 4.2  for patient  summary and Appendix 2, Supplementary Table 4  for 
individual  isolate  information). Ten patients had one recurrence and two patients had two 
recurrences of bacteraemia  (26  isolates  in  total). To determine  the genetic  relatedness of 
isolates causing recurrence SNPs in the core genome were identified based on mapping to a 
reference genome. Of  the  fourteen  isolate pairs associated with a  recurrent bacteraemia, 
four  (from  four patients) were  closely  related  (1‐7  SNPs, median 1.5  SNPs)  to  the  isolate 
from the previous episode (Figure 4.1A, Table 4.1 and 4.2). This finding is highly indicative of 
relapse  (or  reinfection) with  the  same  strain,  based  on  a  study  that  reported  a  genetic 





7  SNPs,  respectively),  and  an  episode  of  reinfection with  a  new  strain  (25  or  309  SNPs, 
respectively)  (Table 4.1).  The  SNPs  identified between  the  four  genetically  related  isolate 
pairs were  located  in different genes  in different patients (Table 4.3). A total of nine genes 
were mutated  between  genetically  related  isolate  pairs,  and  seven  of  these  genes  also 
contained SNPs when comparing genetically unrelated  isolate pairs  from  the same patient 
(Table 4.3). The median  time  to  first  recurrence across  the  study population was 80 days 
(range 39 to 1578 days), and the second episodes of recurrence occurred 36 and 168 days 
after the preceding bacteraemia.  Comparison of the timing of recurrence with the genomic 
analyses  indicated  that all  isolates  from  cases of  relapse/reinfection with  the  same  strain 
were  isolated within 108 days of each other, whilst  recurrences due  to  reinfection with a 




































1  67 Male  SOM  3 Urinary Urinary Urinary 2010  54 36 25 2 25 Reinfection/Relapse 
2  50 Male  HM, SCT 2 MT/IV MT/IV ‐ 2007  1578 ‐ 234 ‐ ‐ Reinfection 
3a  56 Male  HM  2 MT/IV MT/IV ‐ 2009  61 ‐ 268 ‐ ‐ Reinfection 
4a  24 Female  Congenital 
neutropenia 
3 IV MT/IV MT/IV 2012  108 168 7 311 309 Relapse/Reinfection 
5  44 Female  SOT, ESRD, DM 2 IV Unknown ‐ 2009  777 ‐ 299 ‐ ‐ Reinfection 
6  42 Female  Alcoholic liver 
disease 
2 IV IV ‐ 2009  215 ‐ 282 ‐ ‐ Reinfection 
7  13 Male  HM, SCT, ESRD 2 MT/IV IV ‐ 2007  1484 ‐ 232 ‐ ‐ Reinfection 
8  41 Female  HM, SCT, ESRD 2 MT/IV MT/IV ‐ 2011  57 ‐ 64 ‐ ‐ Reinfection 
9  10 Female  HM  2 IV MT/IV ‐ 2010  80 ‐ 1 ‐ ‐ Relapse 
10  0 Male  HM  2 IV MT/IV ‐ 2010  59 ‐ 348 ‐ ‐ Reinfection 
11  15 Female  HM  2 MT/IV MT/IV ‐ 2010  39 ‐ 1 ‐ ‐ Relapse 













13  59 Female  SOM, HM 2 IV ‐ ‐ 2012  2 ‐ 329 ‐ ‐ Genetically distinct 
14  72 Male  SOM, HM 2 MT ‐ ‐ 2012  0 ‐ 119 ‐ ‐ Genetically distinct 
15  62 Male  HM, SCT 2 IV ‐ ‐ 2011  0 ‐ 217 ‐ ‐ Genetically distinct 
16  50 Male  HM, SCT 2 MT/IV ‐ ‐ 2009  0 ‐ 0 ‐ ‐ Genetically related 
17  56 Male  HM  2 IV ‐ ‐ 2008  0 ‐ 18 ‐ ‐ Genetically distinct 
18  59 Male  SOM  2 IA ‐
biliary 
‐ ‐ 2008  0 ‐ 381 ‐ ‐ Genetically distinct 
19  63 Male  HM, SOT 2 IV ‐ ‐ 2009  1 ‐ 203 ‐ ‐ Genetically distinct 
20  19 Male  HM, SCT 2 MT/IV ‐ ‐ 2010  0 ‐ 154 ‐ ‐ Genetically distinct 





























(range)  59.5 (36‐108)  136 (54‐1578)  0  0 (0‐2) 
Same antibiogram  3 (75%) 2 (20%) 2 (100%)  1 (17%)
Clinical focus of first bacteraemia 
Intra‐abdominal  0 0 1 (50%)  1 (17%)
Intravenous catheter  2 (50%) 3 (30%)c 0  4 (57%)
Mucosal translocationb  1 (25%) 6 (60%) 1 (50%)  2 (33%)























1  1382437  prfC  peptide chain release factor 3  3,5 





526113  Not applicable  Intergenic  Not applicable 
805395  EFAU004_00773  hypothetical protein  None 
1127830  EFAU004_01101  sensor histidine kinase  5,10 
1999869  EFAU004_01976  sugar transferase  12 
2278684  EFAU004_02249  C4‐dicarboxylate anaerobic carrier  None 
2505112  EFAU004_02487  Snf2 family protein  4,5,6,8,10,12 
2655579  Not applicable  Intergenic  Not applicable 
9  2541224  EFAU004_02519  adenine deaminase  2,3,4,7 













mixed  infection with VREfm  and VSEfm  (B). A) Right hand  side: Graph  showing  the pairwise  core 
genome SNP difference between E.  faecium  isolates cultured  from  the  same patient more  than 30 
days apart, and  timing of episodes. Red  indicates  isolate pairs  that were  closely  related  (1‐7 SNPs) 
based on genome sequence data. Left hand side: expansion of the area of the graph under 100 SNPs. 













genome assemblies  to  identify  the genetic  location of  these genes,  so differences  in gene 










































































Number of days between isolates
   91















16  group_21  tetracycline resistance protein tetM  728 
   group_22  Integrase core domain protein  2425 
   group_23  mobilization protein C  2659 
   group_24  putative plasmid replication protein  2807 
   group_25  initiator Replication family protein  2808 
   treR_2  trehalose operon repressor  2809 
   group_27  hypothetical protein  2810 
   group_28  hypothetical protein  2811 
   group_29  hypothetical protein  2812 
   group_30  hypothetical protein  2813 
   group_31  streptothricin acetyltransferase  2838 
   group_32  hypothetical protein  2844 
   erm  ErmB, rRNA adenine N‐6‐methyltransferase  2845 
   group_34  IS431mec transposase  2846 
   group_35  ISL3 family transposase  2848 
   group_36  putative plasmid replication protein  2904 
   group_37  hypothetical protein  2905 
   cadC  Cadmium efflux system accessory protein  2937 
   vanZ_2  teicoplanin resistance protein VanZ  2938 
   group_40  D‐alanyl‐D‐alanine carboxypeptidase  2939 
   vanX  D‐alanyl‐D‐alanine dipeptidase  2940 
   vanA*  D‐alanine‐‐D‐lactate ligase  2941 
   vanH  D‐specific alpha‐keto acid dehydrogenase  2942 
   group_44  hypothetical protein  2960 
   group_45  hypothetical protein  2961 
   group_46  hypothetical protein  2962 
   walR  response regulator vanRG  3074 
   walK_2  sensor histidine kinase VanSG  3075 
21  scm  collagen‐binding MSCRAMM Scm (Fms10)  842 
   group_62  peptidase  1067 
   group_63  Staphylococcal protein of unknown function (DUF960)  1071 
   group_64  resolvase  2636 
   92
   walR  response regulator vanRG  2637 
   walK_2  sensor histidine kinase VanSG  2638 
   vanH  D‐specific alpha‐keto acid dehydrogenase  2640 
   vanA*  D‐alanine‐‐D‐lactate ligase  2641 
   vanX  D‐alanyl‐D‐alanine dipeptidase  2642 
   group_70  D‐alanyl‐D‐alanine carboxypeptidase  2643 
   vanZ_2  teicoplanin resistance protein VanZ  2644 
   cadC  Cadmium efflux system accessory protein  2645 
   group_73  hypothetical protein  2646 
   group_74  addiction module toxin RelE  2647 
   hin_2  multiple promoter invertase  2648 
   group_76  Protein of unknown function (DUF2961)  2848 
   group_77  Reverse transcriptase (RNA‐dependent DNA polymerase)  2923 
   group_78  type I restriction modification system protein HsdMI  2924 
   group_79  ISEfa8, transposase  2930 
   group_80  transcriptional antiterminator  2959 







All  twelve  study  patients  with  recurrent  bacteraemia  had  multiple  co‐morbidities  that 
predispose to VREfm bacteraemia (Table 4.1, 4.2 and Appendix 2, Supplementary Table 4). 
The  most  probable  source  for  the  bacteraemia  was  defined  for  each  case  (Table  4.1). 
Mucosal  translocation  (n=7, with possible concurrent  intravascular catheter  infection) and 
intravascular catheters (n=5) were the most common initial sources of bacteraemia prior to 




















ST  (Figure 4.3). There was  incomplete concordance between  results of MLST and genome 
sequence analysis for the 12 patients with recurrence, with one instance where the patient 
had the same ST but sequence data demonstrated that these were different strains (65 SNPs 




focus of  infection, and would  suggest  that  the  case  should be  classified as  relapse  rather 
than  re‐infection.  This  also  highlights  the  importance  of  considering  the  phylogeny  in 
addition to SNP comparisons. 
 
An  evaluation was  also performed  to  determine whether  the  antibiotic  resistance  profile 
(antibiogram)  to 11 drugs  (excluding glycopeptides)  could be used  to distinguish between 
genetically related and distinct strains  from  the same patient  (Figure 4.2). Of  the 6  isolate 
pairs that were closely related in the two study collections, four had identical antibiograms, 
one varied by  tetracycline  resistance associated with gain/loss of  the  tetM gene, and one 
varied between susceptible and  intermediate resistance to quinupristin‐dalfopristin (Figure 
4.3). Of the 17 strain pairs that were genetically different, three had identical antibiograms 
and  the  remainder  had  between  1  and  5  (median  2)  differences  (Figure  4.2).  The most 
variable  antibiotic  was  tetracycline  (10/17  pairs),  followed  by  high‐level  resistance  to 
streptomycin  (n=7),  and  nitrofurantoin  (n=6).  Since  3/7  identical  antibiograms  (43%) 
belonged  to  genetically  distinct  strains,  this  suggests  that  antibiogram  does  not  reliably 
distinguish between genetically related and distinct strains from the same patient. However, 





hand  side  indicates  the  strain  relatedness based on  genome  sequence data,  and  the patient.  Two 
patients with  both  relapse  and  reinfection  (patient  1  and  4)  occur  twice  in  the  list. Middle  block 






The high rate of mixed strain  infection  in both patient groups  is consistent with carriage of 
multiple  lineages and/or  the acquisition of new  strains over  time. Healthcare  settings are 
associated with the acquisition of E. faecium, and so CUHNFT was investigated as a putative 
reservoir/source  by  combining  the  44  study  E.  faecium  genomes  with  a  further  263  E. 
faecium  genomes  associated with bloodstream  infection  in  patients  at  the  same hospital 
over  the  same  time  period  (2006‐2012)  (Figure  4.3).  Taken  together,  26  of  the  44  study 
isolates were closely related to at least one CUHNFT isolate (0‐8 SNPs, median 3), including 3 
isolates  that were  closely  related  to  an  isolate  from  another  study patient.  This  included 





Figure  4.3.  Relationship  of  study  isolates  to  the  CUHNFT  E.  faecium  bacteraemia  population. 
Maximum‐likelihood  tree  based  on  SNPs  in  the  core  genome  of  the  44  study  isolates  and  263 
additional CUHNFT isolates associated with bacteraemia. Coloured ring shows the collection (orange = 
study  collection,  black  =  additional  isolates  from  patients  at  CUHNFT  with  bacteraemia,  white  = 




This  study  represents  the  first  to  use WGS  in  the  context  of  E.  faecium  bacteraemia  to 
investigate the relative rates of relapse and reinfection in recurrent infections, and to study 
co‐infection with VREfm and VSEfm.  Although rates of recurrence vary in the literature, the 
estimated  rate  of  6.1%  identified  at  CUHNFT  is  within  the  range  of  those  reported 
previously.134,146,149 The patients with  recurrence  in  this  study were high‐risk patients  that 
underwent repeated hospitalisations over prolonged periods as part of their therapy.  
 
The  majority  of  patients  in  this  study  had  a  recurrent  VREfm  bacteraemia  caused  by 
reinfection with  a new  strain. This  finding  is  supported by  a  study by Cheng  et al. which 




bacteraemia  isolate  from CUHNFT, suggesting cross‐transmission  in  the hospital. The rates 
of  cross‐transmission  found  in  this  study  are  likely  to  be  an  underestimate,  since 
asymptomatic gut carriage and  the environment  represent a  large  reservoir of VREfm and 
were  not  sampled  in  this  study.  These  findings  suggest  that  the  emphasis  on  preventing 
recurrent  VREfm  bacteraemias  should  be  on  infection  control  and minimising  periods  of 
susceptibility  to  infection. Chapter 7 will  look  into  the  role of  the environment,  staff and 
patients as potential sources for hospital acquisitions.  
 
The  results of  this  study  suggest  that  recurrence with  the  same  strain may be  related  to 
time. Episodes of recurrence with the same strain were only identified up to 108 days apart, 
which concurs with findings by Baran et al. based on E. faecalis and E. faecium from a total 
of  only  three  patients.352  Whilst  several  case  reports  of  recurrent  infections  with 
indistinguishable E. faecium strains based on PFGE occurring more than three months apart 
(up  to  two years apart) have been documented  in  the  literature,348–350  the  findings of  this 
study  suggest  that  this may be  rare. The difference between  the  current  study and  these 
case reports could be explained by the lower discriminatory power of PFGE, a higher rate of 
strain replacement over time at CUHNFT, or reporting bias of rare cases in the literature. In 




sample  sizes  from  multiple  centres  to  determine  whether  there  is  a  true  relationship 
between  the  relatedness  of  E.  faecium  strains  causing  recurrence  and  the  time  between 
episodes.  
 
The  study  also  identified  that  the  majority  of  patients  with  mixed  VREfm  and  VSEfm 
bacteraemia were  infected with  two  genetically distinct  strains.  This  is  in  contrast  to  the 
findings by Cardenas et al. that four patients with mixed VREfm and VSEfm bacteraemia had 
closely  related  strains  based  on MLST.353 Whilst most  cases  of mixed  VREfm  and  VSEfm 
would  be  detected  during  routine  disc  susceptibility  testing,  this  variation  in  antibiotic 
resistance profiles could complicate  treatment  in cases  that go undetected.   Although  the 




The  results of  this  study  suggest  that antibiogram  lacks accuracy  in predicting  the genetic 
relatedness  of  strains.  The  utility  of  antibiograms  for  determining  the  relatedness  of  E. 
faecium has not previously been evaluated, but  the  finding  that a pair of  identical  strains 
could vary  in their resistance to antibiotics  is consistent with the fact that E. faecium has a 
highly mobile  genome, with many  resistance  genes  carried  on mobile  genetic  elements. 
However, whilst these results indicated that antibiogram could not accurately predict strain 
relatedness,  the  data  indicated  that  all  strains  with  more  than  one  change  in  the  11 
antibiotics  tested were  genetically distinct.  Therefore,  this  could potentially be used  as  a 
marker for genetically distinct strains, although further validation would be required, and it 
would  need  to  be  used  with  the  caveat  that  identical  antibiograms  cannot  exclude 
genetically distinct strains. 
 
This study may have  implications on  future evaluation of VREfm  treatment efficacy. There 
are  currently  no  randomised  controlled  trials  to  define  the  optimal  antibiotic  for  the 
treatment  of  VREfm  bacteraemia.  Current  knowledge  is  based  on  retrospective 
observational studies comparing linezolid to daptomycin, where recurrent infection is often 
defined as one of the outcome measures  in the absence of bacterial typing results.146,148,149 
These studies  imply  that early  recurrence  (often defined as 30 or 60 days after  treatment 
completion)  is  caused  by  true  relapse,146,149  or  rely  on  phenotype  such  as  identical 
antibiograms to infer relapse.148 The current study shows that in the absence of prospective 
   98
randomised  studies  or  bacterial  genotyping,  one  needs  to  question whether  a  recurrent 
infection  is  indeed due  to  ineffective  therapy as opposed  to underlying confounding  from 
patient  related  factors  conferring  increased  susceptibility  to  reinfection.  Future  studies 
should address this issue. 
 
There were  several  limitations  to  the  study.  First, multiple  colonies were  not  sequenced 
from  the same sample  to assess diversity, meaning  that apparent re‐infections could have 
been  missed  mixed  infections  at  the  outset.  Chapter  7  evaluates  this  possibility  in  a 









VSEfm  infections  are  due  to  different  strains,  and  that  antibiogram  lacks  accuracy  in 












faecium  clade  A1  is  common.60,122,229,357  A  key  unknown,  however,  is  whether  the 
development of  carrier  status  is  solely  attributable  to  acquisition  in hospitals or whether 
external  reservoirs  in  the wider  community and  the environment  could  contribute  to  the 
background carriage  rate. There  is also a paucity of  information  regarding  rates of VREfm 
carriage  in  community  populations,  including  those  receiving  healthcare  and  otherwise 
healthy  populations.  Municipal  wastewater  represents  a  surrogate  reservoir  containing 




This study aimed to use wastewater  to generate  indirect evidence  for the extent  to which 
healthcare‐associated E. faecium is disseminated in the community. This took an integrated 
approach  that  combined  microbiological,  epidemiological  and  bacterial  whole  genome 
sequence data, and compared the genetic relatedness and presence of antibiotic resistance 






quantify  E.  faecium  in  untreated  and  treated  wastewater  samples  obtained  from  20 
municipal wastewater  treatment plants  in  the East of England, half of which were not  in 
direct  receipt  of  hospital  waste.  Additional  longitudinal  sampling  was  obtained  on  four 
occasions  from  the  CUHNFT main  sewer  between  September  2014  and December  2015. 
Wastewater  treatment plants were  selected and  sampled as described  in  section 2.1 and 
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map  illustrating  sample  sites  is  shown  in  Figure  2.1. WWTP  characteristics  are  shown  in 




Up  to  twenty  colonies  (isolates) were  selected  from primary  cultures  from each plant  for 
genome sequencing  (equal numbers  from untreated and  treated wastewater) divided  into 
10  VSEfm  and  10  VREfm,  and  where  possible  5  ampicillin‐susceptible  and  5  ampicillin‐
resistant VSEfm. Final selection was based on diversity of antibiotic resistance patterns (100 
of  the  110  possible  patterns were  included), which were  used  as  a  rough  surrogate  for 
genetic diversity. A further 10 isolates were selected from each CUHNFT sewer sample using 
the  same  criteria.  In  all,  428 wastewater  isolates  were  sequenced  (388  from  treatment 
plants  and  40  from  CUHNFT  sewers).  Supplementary  Table  2  in Appendix  2  provides  the 
details of origin and  isolation year for each  isolate. The clinical  isolate collection used here 
contained 187 E. faecium associated with bloodstream infection in 187 patients, as follows: 
140 patients at CUHNFT between 2010‐2012, 24 patients at four further hospitals in the East 
of  England  between  2010‐2012,  and  23  consecutive  haematology  patients  at  CUHNFT 







Of  the  451  sequenced  isolates  (388  wastewater,  40  CUHNFT  sewer,  23  bacteraemia),  5 
wastewater  isolates  were  excluded  from  the  analysis:  two  due  to  misidentification  (E. 
faecalis),  one  due  to misassembly  (594  contigs)  and  two  because  of  van  genotype  Van 
phenotype  mismatch.  Following  QC,  the  assembly  pipeline  generated  an  average  total 
length of 2,934,268 bp (range 2,428,095– 3,274,556) from 129 contigs (range 9‐233) with an 





A  phylogenetic  analysis  was  undertaken  combining  620  genomes  (423  wastewater,  187 
clinical,  and  10 non‐study publically  available  complete  E.  faecium  genomes  (Appendix 2, 
Supplementary  Table  2  for  accession  numbers).  A  total  of  15,733  predicted  coding 
sequences were identified, with 1,336 core (present in 99% of isolates) and 14,397 accessory 
using Roary.319 The resulting alignment of 100,136 core SNPs was used to create a phylogeny 
with  RAxML322  and  to  produce  a  tree‐independent  hierarchical  Bayesian  clustering  with 
hierBAPS  following  exclusion  of  15,061  private  SNPs.323  Further  details  are  provided  in 
Sections 2.6.4 and 2.6.5.  
 
The hospital‐adapted  lineage  (A1) was defined phylogenetically and a phylogenetic  tree of 
481  genomes  created  using  RAxML  based  on  mapping  to  the  Aus0004  genome  (ENA 
accession number CP003351). Pairwise SNP distances were calculated from the core genome 
using  an  in‐house  python  script  provided  by  Dr  Simon  Harris.    Closely  related  isolates 










Ireland  were  identified  by  interrogating  retrospective  BSAC  and  CUHNFT  bacteraemia 
datasets (see Chapter 6) and an international collection of isolates published by Lebreton et 
al.49 after  running a  core genome  tree  in Roary. Only  three additional  isolates  from 2011 








distribution  was  used.  Strict,  relaxed  lognormal,  relaxed  exponential,  and  random  clock 
models  were  used  each  combined  with  constant,  exponential  and  skyline  population 
models. Each combination was computed in triplicate for 100 million iterations and sampled 
every 1,000 generations. Models that  failed to converge based on visual  inspection or had 
effective sampling size  (ESS) values <200  for key parameters  (after excluding  the  first 10% 







available  at  https://cge.cbs.dtu.dk/services/PlasmidFinder/  and  downloaded  on  8.03.17. 
Confirmation of presence of the vanA, vanS, and vanZ genes on putative plasmid contigs was 
obtained  by  BLASTN  using  95%  and  90%  sequence  length  and  match  thresholds, 
respectively. The three genes were chosen as representative of the vanA transposon as they 
are usually assembled on  three separate contigs due to  interspersed  IS elements. Putative 
plasmid  contigs were  compared  to  the ncbi database and  to  a  local  collection E.  faecium 
plasmids.122 The best match was a plasmid  (EC503) previously  reported by Raven et al.122 






the  paired  t‐test  for  paired  sample  comparisons,  or  the  ANCOVA  test  for  unpaired 








Enterococci were  present  in  all  tested wastewater  samples. Of  note, AREfm  (a  surrogate 
marker for hospital‐adapted lineages) and VREfm were isolated from untreated wastewater 
at all 20 plants, indicating widespread environmental dissemination in both urban and rural 
settings.  Importantly,  AREfm  and  VREfm were  isolated  from  18  and  17  treated  samples, 






log10  cfu/100  mL  for  all  enterococci,  AREfm  and  VREfm,  respectively  (comparison  of 
untreated versus treated wastewater, p<0.001 in all cases) (Figure 5.1a). The median count 
of VREfm in untreated and treated wastewater was 12,463 and 14 cfu/100 mL, respectively 
(p<0.001).  The  log10  reduction  was  not  dependent  on  E.  faecium  counts  in  untreated 
wastewater, but varied by treatment process. The highest level of treatment processes used 
at  the  plants  was  secondary  (n=10),  tertiary  (n=7),  or  terminal  ultraviolet  light 
decontamination  (n=3,  see  Table  2.1  for  further  details).  Compared  with  secondary 
treatment,  tertiary  treatment  reduced  AREfm  and  VREfm  by  a  further  1.1  and  0.7  log10 
cfu/100 mL  on  average,  respectively.  UV  light  reduced  the  concentration  of  AREfm  and 








5.9,  5.7  and  6.1,  respectively,  Figure  5.1b),  indicating  that  drug‐resistant  E.  faecium 
predominated. This contrasted with untreated municipal wastewater, where the counts of 
AREfm and VREfm were 5.7% (IQR 2.9‐14.5%) and 1.1% (IQR 0.4‐2.6%) of the counts of total 
enterococci, respectively  (Figure 5.1a). Median  log10 counts of AREfm and VREfm  in 100 mL 







Phenotypic  testing  showed  that  330/345  (44%)  colonies  picked  from  non‐selective  plates 
(median  8,  IQR  8‐10  colonies  picked  per  sample)  were  E.  faecium  (n=153)  or  other 
Enterococcus  spp.  (n=177),  and  that  136/138  (99%)  of  colonies  further  tested  were 
ampicillin‐susceptible  E.  faecium.  175  of  178  (98%)  colonies  picked  from  ampicillin‐
resistance media (median 5, IQR 4‐6 colonies picked per sample) were AREfm, and 248/250 
(99%)  enterococci  picked  from  vancomycin  selective media  (median  6,  IQR  6‐10  colonies 
picked per sample) were ampicillin‐resistant VREfm. Antibiotic resistance profiles of 529 E. 
faecium isolates (137 from non‐selective plates, 163 from ampicillin‐selective plates and 229 
from  vancomycin‐selective  plates)  are  shown  in  Figure  5.2. Of  note,  3/229  (1.3%) VREfm 
isolates were linezolid resistant. A relatively high‐rate of quinupristin‐dalfopristin resistance 
was  noted  based  on  VITEK®2  testing  (81/229,  35%  of  VREfm).  One  tigecycline  non‐
susceptible VREfm  isolate was detected. None of the resistances to the  last‐line antibiotics 







of  wastewater  under  increasing  antibiotic  selection  for  untreated  (raw)  and  treated  wastewater 
according to water treatment type (secondary (n=10), tertiary (n=7), UV light treatment (n=3), and for 
all  plants  (n=20)).  All  comparisons  between  treated  and  untreated  wastewater  counts  were 



















423  E.  faecium  isolates were  selected  for  sequencing  (383  from  treatment plants  and  40 
from the CUHNFT sewer, see section 2.5.4 in Methods for selection criteria). In silico MLST of 
the 383 isolates from treatment plants resolved 93 sequence types (STs), including 27 novel 




for  E.  faecium  selected  for  vancomycin  resistance  (179  isolates,  0.09  ST/isolate)  (Figure 
5.3a). In silico MLST of the 40  isolates from the CUHNFT sewer resolved 15 STs,  including 4 


































Figure  5.3.  Genetic  characterisation  of  E.  faecium  isolates  from  wastewater  and  bloodstream 
infections. b, Midpoint rooted maximum likelihood tree based on SNPs in 1,336 core genes of 620 E. 
faecium  (383 wastewater,  40  hospital  sewage,  187  from  bloodstream  and  10  reference  isolates) 











Figure  5.3.  Genetic  characterisation  of  E.  faecium  isolates  from  wastewater  and  bloodstream 
infections. c, Proportion of each E. faecium clade recovered from wastewater according to antibiotic 




The genomes of  the 423 wastewater E.  faecium  isolates were  then compared with 187 E. 
faecium  isolates  associated with bloodstream  infection  in patients  in  the  East of  England 
between  2010  and  2016.  Phylogenetic  reconstruction  using  SNPs  in  the  core  genome  of 
these  610  isolates  together  with  10  non‐study  complete  genomes  from  open  access 
databases demonstrated  that  the population divided  into  two major  lineages, which were 
consistent with  clade B  (43  isolates), and  clade A  (577  isolates)  (Figure 5.3b). Hierarchical 
Bayesian clustering resolved seven BAPS groups, of which three corresponded to clade B and 
four  to clade A,  the  latter  including BAPS‐2 corresponding  to  the ST17/18  lineage, BAPS‐3 
corresponding to ST78, and BAPS‐1 predominantly corresponding to ST80 (Figure 5.3b).  
 
BAPS‐4 had  several distinctive  features,  including genomes  that  resided on  long branches 




most basal part of  clade A2  isolates  (designated A2.1, n=37)  (Figure 5.4). Sequence  reads 
from  the  remaining  531  isolates were mapped  to  Aus0004  genome  as  described  in  the 




previously with  carriage  by  domestic  dogs  (e.g.  ST19,  ST192,  ST266,  ST401),247  although 
distinct from other ST192  isolates that clearly resided  in clade A1. They were distinct from 
the  remaining  481  isolates  which  were  assigned  to  clade  A1  and  correspond  to  STs 
characteristic  of  CC17.  These  findings  are  indicative  of  a  highly  dynamic  genome  with 
recombination between  lineages  that have been considered  to have different associations 
(i.e. hospital‐ versus animal‐associated).  
 
Having  identified  clades A1, A2 and B, each  clade was plotted against  the  three different 
culture  media  used  for  bacterial  isolation  (Figure  5.3c).  This  confirmed  that  ampicillin‐
susceptible E. faecium resided  in clades B and A2, AREfm resided  in clades A2 and A1, and 
VREfm was exclusive to clade A1. Notably, clade A2  isolates constituted approximately half 
of  E.  faecium  in untreated  sewage. None of  the plants  knowingly  received  farm  effluent, 
suggesting  that  these  ‘animal‐associated’  lineages may be  commonly  carried by people  in 








isolates belonging  to BAPS groups 1‐4  (excluding  the most basal BAPS‐4 group). Bars: BAPS groups and clades. Right hand panel: each column  relates  to a base  in  the 
reference genome (Aus0004) and each row to an  isolate. Recombination events are shown  in red bars  if present  in two  isolates or more (internal branches), and blue  if 
unique to a single isolate (terminal branches). Bottom panel: Frequency of recombination.   
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with  bloodstream  infection.  A  maximum‐likelihood  phylogeny  following  removal  of 
recombination and mobile elements and rooted on the closest excluded  isolate  (belonging 
to  ST192)  showed a diverse population  interspersed with  clonal expansions  (Figure 5.5a). 
The pairwise SNP difference based on core genome SNPs was determined and a 20 SNP cut‐
off  applied  to  generate  closely  related  clusters  (termed  subclades).  This  resolved  142 
subclades (including 89 singletons) with a median SNP distance of 12 SNPs (IQR 4‐20, range 
0‐41 SNPs) per  subclade  (Figure 5.5b). Thirty‐one  subclades were  shared between  two or 
more locations, including wastewater treatment plants (located downstream and unrelated 
to  hospitals),  hospital  sewage,  and/or  invasive  isolates  (Figures  5.5a  and  b).  The  most 
abundant  subclade  (S1)  contained 72  isolates  (15% of  the  total),  including 64  from 15/20 
wastewater  treatment  plants,  4  from  CUHNFT  sewage,  and  4  bloodstream  isolates  from 
CUHNFT  in 2014‐15. The majority of  isolates (68/72)  in subclade S1 belonged to ST80. The 















Figure  5.5.  Distribution  of  clade  A1  E.  faecium  subclades  and  clonal  expansion  of  dominant 
subclades. a, Maximum  likelihood tree based on SNPs  in the core genes of 481 clade A1 E. faecium 
isolates  coloured  by  subclade  (black,  singletons),  geographical  location,  origin,  wastewater  plant 
location in relation to hospitals, treated or untreated wastewater, and presence of van genes. Branch 
leading to and including the dominant subclade is coloured in red. Scale bar, ~55 SNPs b, Frequency 



























clade  A1  population  based  on  core  genome  pairwise  SNP  distance  (Figure  5.7a).  This 
diversity was comparable to the diversity reported for isolates associated with bloodstream 
infection from across the United Kingdom,58 and was not affected by the treatment process 
(median  SNP  distance  251  vs.  242  in  raw  and  treated wastewater,  respectively,  p=0.54) 
(Figure  5.7b).  By  contrast,  the  minimum  SNP  distance  between  untreated  and  treated 
wastewater  samples  was  zero  for  14  of  18  evaluable  locations  (range  0‐10),  suggesting 








off  (consistent  with  less  than  one  year  of  evolution  based  on  this  study  and  previous 
estimates)21 revealed geographical clustering of wastewater treatment plants. Bloodstream 
isolates  from CUHNFT  formed  a direct network with 9/20 plants  (3 unrelated  to hospital 





Figure  5.7.  Pairwise  single  nucleotide  polymorphism  (SNP)  distance  of  481  clade  A1  E.  faecium 
isolates. Median pairwise SNP distances shown for a, Within wastewater‐plant diversity b, Diversity 
within  all  untreated  (raw)  and  treated wastewater  samples. Minimum  SNP  distance  comparisons 
shown for: c, 20 wastewater plants before and after treatment d, Between wastewater plants e, All 




Figure  5.8.  Phylogenetic  network  analysis  showing  relatedness  of  E.  faecium  based  on  place  of 









different  resistance  genes  detected,  23  (82%) were  represented  in  bloodstream,  hospital 
sewage  and municipal wastewater  isolates. Municipal wastewater  isolates  harboured  the 
greatest  diversity,  including  spw,  cat_pC221,  tet40  and  cueO  that  confer  spectinomycin, 
chloramphenicol,  tetracycline and copper  resistance,  respectively, which were exclusive  to 
wastewater  isolates  (Figure 5.9c  top). There were 197 different antibiotic  resistance gene 
combinations, with  only  3  profiles  shared  between  all  3  reservoirs  and  greater  diversity 
detected in wastewater (Figure 5.9c bottom). The median number of genes detected was 9 
(IQR 8‐10), 9  (IQR 9‐11), and 8  (IQR 7‐11)  for bloodstream, hospital sewage and municipal 
wastewater isolates, respectively. An analysis of putative virulence genes detected 32 genes 
that were present  in wastewater, hospital  sewage and bloodstream  isolates  (Figure 5.10). 










white,  absent.  b,  Frequency  of  detection  of  each  gene  in  wastewater,  hospital  sewage  and 
bloodstream isolates (green: wastewater; purple: hospital sewer; red: bloodstream). c, Venn diagrams 
showing the degree of overlap between individual and combined resistance gene profiles in the three 


















































































lineages  of  VREfm  are  widespread  in wastewater  across  the  East  of  England,  adding  to 
previous  studies  restricted  to  wastewater  collected  downstream  of  hospitals.265,272,274,361 
Wastewater  treatment  did  not  prevent  downstream  environmental  contamination  with 
these  lineages,  with  the  majority  of  plants  releasing  drug‐resistant  E.  faecium  into  the 
environment. This  indicates a need to debate whether effective decontamination methods 
should become more widespread  in municipal wastewater  treatment plants. UV  light was 
used  at  three  study  plants  and  was  effective  in  decontaminating  wastewater  prior  to 
release. This  represents a  ready  solution  that would  reduce environmental  contamination 
with VREfm and drug‐resistant bacteria more generally. 
 
The  use  of  culture media  containing  incremental  antibiotic  selective  pressure  allowed  to 
sample  the diversity of E.  faecium and quantify and obtain sufficient numbers of  resistant 
lineages  that  were  present  in  wastewater  as  a  minority  of  the  overall  population.  The 
observation that AREfm and VREfm counts were higher in untreated wastewater from plants 
in direct receipt of hospital sewage versus those that were not is predictable, and consistent 





plants  in  rural  areas,  it  is  possible  that  VREfm  carriage  extends  to  the  wider  healthy 
population.  This  could  include  healthcare  workers,  family  contacts  of  people  receiving 
healthcare, and people with no direct or  indirect healthcare‐associated  contact. Potential 





Whole  genome  sequence‐based  comparison  of  E.  faecium  from wastewater  and  patients 
with significant infection is essential for the accurate determination of relatedness between 
bacteria from disease and non‐disease reservoirs. The core genome phylogenies generated 
here demonstrated  that  these were genetically  intermixed and detected numerous highly 
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related clusters that contained  isolates from patients and wastewater. Wastewater isolates 
from  nine  treatment  plants  (including  those  that  did  not  receive  hospital  sewage) were 
closely  related  to  E.  faecium  associated  with  bloodstream  infection  at  CUHNFT. 
Furthermore,  isolates  from  patients  and  wastewater  sources  shared  the  majority  of 
antibiotic  resistance  and  virulence  genes  investigated.  These  observations  build  on  the 
culture‐based  findings  and  provide  strong  evidence  for  the widespread  dissemination  of 
highly related healthcare‐associated drug‐resistant E. faecium lineages.  
 
In  conclusion,  these  findings  highlight  the  challenges  of  controlling  healthcare‐associated 
dissemination of VREfm. The extent  to which  isolates  from humans and wastewater were 
related  indicates  that wastewater  could be used  for  the  surveillance of  circulating VREfm 
lineages and  subclades. The  risk posed  to human health  from extensive  release of VREfm 











critically  ill patients118 and  is a globally distributed cause of disease.40  It was proposed that 
humans may have  acquired VREfm or  vancomycin  resistance  genes  from  livestock, which 
was  linked  to  the use of avoparcin  (an analogue of vancomycin) as a growth promoter  in 
Europe. Avoparcin was  subsequently banned  in Europe  in 1997, after which many  studies 
reported a decrease  in VREfm  in  livestock, although VREfm never completely disappeared 
from  livestock.290  In  Sweden  (where  avoparcin  was  banned  in  1986)  VRE  prevalence  in 
poultry sampled at the abattoir increased from <1% in 2000 to 30% in 2007.289 The last study 
of VREfm in livestock to be conducted in the UK was in 2003, which reported the isolation of 
VREfm  in 27/33 poultry and 4/14 pig  farms.288 Despite  the ban of avoparcin use,  rates of 
VREfm infections in humans have remained high. 
 
The  failure  to  control VREfm  infections  in  the UK  is  in  stark  contrast  to  the  success with 
methicillin‐resistant  Staphylococcus  aureus  and  Clostridium  difficile  infections.117  Whilst 
patients and the hospital environment have been implicated as important sources of VREfm 
infections,61,122 strategies to tackle antibiotic resistance more generally have highlighted the 
need  to  identify  and  contain  additional  reservoirs  of  antimicrobial  resistance.362  An 
important  limitation of previous  studies  comparing E.  faecium  from different  reservoirs  is 
the lack of discrimination provided by the typing methods used. Whole‐genome sequencing 
has been shown to be a highly discriminatory technique for E. faecium and other bacterial 
species.  However,  to  date  only  a  single  whole‐genome  sequencing  study  limited  to  10 
European  livestock  isolates has  compared  E.  faecium  from  livestock  to other  reservoirs.49  
This study  found  that  isolates  from  livestock and human  infections  formed distinct clades, 
and  further sequencing of hundreds of  isolates  from human  infections has confirmed  that 
the latter predominantly belong to a hospital‐associated clade.58,122 However, whilst human 















faecium  from  20  livestock  farms  (ten  cattle  and  ten  pig)  in  the  East  of  England.  Poultry 
reared at nine farms (four chicken and five turkey)  in the East of England were sampled at 




Two  cross‐sectional  surveys were  performed  between  February  and April  2015  to  detect 















A  total  of  793  E.  faecium  genomes  reported  previously58,122 were  downloaded  from  the 
Wellcome  Trust  Sanger  Institute.  Of  these,  308  isolates  were  isolated  at  the  CUHNFT 
diagnostic  laboratory and  included  the  first available  isolate  from all  consecutive patients 
with  either  vancomycin‐resistant  (n=200)  or  vancomycin‐susceptible  (n=93)  E.  faecium 
bloodstream infections between 2006 and 2012.122 To provide national context, 474 isolates 
(roughly equal numbers of VREfm and VSEfm) were  included  from  the BSAC bacteraemia 
resistance  surveillance  programme  (www.bsacsurv.org)  between  2001‐2011  from  40 
hospital diagnostic laboratories across the UK and Ireland (UK&I),58 and 11 isolates from the 
National Collection of  Type Cultures  (NCTC).  Phenotypic  susceptibility  to  vancomycin was 
determined  previously  using  the  BSAC  disc  diffusion  method58  or  the  VITEK®2  system 































0‐2 SNPs  from another  isolate  from  the  same  location  (same  farm, wastewater  treatment 
plant, or hospital) based on SNPs in the core genes. All subsequent analyses were performed 
on  this  de‐duplicated  dataset.  For  analysis  within  BAPS  groups,  Clade  A  isolates  were 
mapped  to a  reference genome  from  the  same BAPS group using SMALT v0.7.4  following 
exclusion  of mobile  elements  and  recombination  as  described  in  section  2.6.6.  A  list  of 
reference genomes used for mapping is shown in Table 6.1. SNPs were identified within each 
BAPS group (or second order BAPS groups for BAPS‐4) and pairwise SNP differences between 
isolates  identified using an  in‐house script. A network file for the  livestock and wastewater 
isolates  was  created  in  R  v3.4.1332  with  cut‐offs  of  seven  and  35  SNPs  used  to  define 
relationships, and plotted in Microreact. 
 
BAPS  Clade Reference  Accession number Contig number 
1  A1  Aus0004  CP003351 1
2  A1  17138_5#88 ERR1069049
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4_1  A2  16356_1#28 ERR987505 9
4_2  A2  10733_7#14 ERR375580 38
4_3  A2  17651_4#9  ERR1156276 33
4_4  A2  17328_1#3  ERR1100528 25
5  A2  NRRL B‐2354 CP004063.1 1
6  A1  16404_1#15 ERR984983
 
105
8  A2  17651_4#25 ERR1156292 62
9  A1  Aus0085  CP006620.1 1
 





Principal  component  analysis  was  performed  across  the  whole  de‐duplicated  collection 
based  on  the  accessory  genes  from  Roary  using  R.  Spearman  rho  correlations  were 
calculated  using  Past3.  The  100  genes with  the  highest  scoring  spearman  rho  correlation 
with BAPS‐9  and BAPS‐6,  respectively, were  considered.  Scoary363 was used  to determine 
genes associated with specific reservoirs and was performed across the livestock and human 
invasive collection. The  inputs for Scoary were the results of Roary with paralogs removed, 
and  a  RAxML  tree  based  on  SNPs  in  the  core  genes. Gene  associations with  vancomycin 
resistance  and  high‐level  gentamicin  resistance were  used  as  validation  datasets.  Genes 





off as described  in  section 2.6.7.327 Sequences of genes  classed as present  in ARIBA were 
extracted from the ARIBA output. Genes were counted as present  if ARIBA  identified them 
as  ‘yes’ or  ‘yes_non‐unique’. Genes  identified as  ‘fragmented’ by ARIBA were  investigated 
further by performing a BLASTN analysis for the gene of interest against the assembly of the 
isolate.  If  the BLASTN match was 100%  length and >90%  ID  then  the gene was classed as 






Each gene alignment was manually assessed  in SeaView, and  sequences  that were not of 
100%  length  were  removed  from  the  analysis.  For  the  remaining  sequences,  identical 
sequences were grouped. For ermB,  tetM, and genes  identified as  ‘fragmented’ by ARIBA, 






The  plasmid  context  of  two  antibiotic  resistance  genes was  investigated  by  performing  a 
BLAST comparison between contigs containing the gene of interest from the source category 
(human/livestock)  against  all  contigs  across  the  study  collection.  spw  and  tetM  were 
selected for analysis as they were the most prevalent in livestock for two antibiotic classes of 
particular  importance  in human health, and had  low prevalence  in humans  (increasing the 
likelihood that directionality was from livestock to humans).  
 
The plasmid containing the Tn1546 transposon  in the three meat  isolates was  identified by 
BLAST comparison against the ncbi database. The isolate with the best match (ERS1420638) 
against the identified plasmid was selected for PacBio sequencing. DNA was extracted using 
the  phenol/chloroform  method365  and  sequenced  using  the  PacBio  RS  II  instrument. 
Sequence  reads were  assembled  using HGAP  v3366  of  the  SMRT  analysis  software  v2.3.0 
(https://github.com/PacificBiosciences/SMRT‐Analysis).  The  fold  coverage  to  target  when 




software  v2.3.0  (https://github.com/PacificBiosciences/SMRT‐Analysis).  Automated 
annotation was performed as described for Illumina assemblies in section 2.6.2. Comparison 
of homology and synteny between plasmids was performed using the Artemis comparison 







142  samples  (136  pooled  faecal/caecal  samples  (35  from  cattle,  51  from  pigs,  50  from 
poultry), 2 porcine caecal samples from necropsy, and 4 fresh far runoffs) were cultured for 
E.  faecium on media selective  for enterococci, ampicillin‐resistant enterococci  (a surrogate 
marker for hospital‐associated E. faecium lineages),20 or VREfm after enrichment. Ampicillin‐
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March 2015. The  second  tested 97 products purchased  in 11 high‐street  supermarkets  in 
Cambridge  in April  2015.  These  originated  from multiple  countries  although  the majority 






were  sequenced  from  which  94  STs  were  derived,  including  35  novel  STs  (Appendix  2, 
Supplementary Table 3). The  three meat  isolates  all belonged  to  the  same novel  ST1249, 
which was  not  represented  in  the  livestock  collection.  A maximum‐likelihood  phylogeny 




different  species  (particularly  between  chickens &  turkeys,  and  pigs &  cattle).  The  three 
meat  isolates  resided on  their own branch  in  the predominant  lineage  and differed  from 




Figure 6.1. Geographical  and phylogenetic distribution of  E.  faecium  isolates  cultured  from  livestock. A: Map of  the East of England  region of  the UK,  showing  the 
approximate locations of the farms (images indicate the animal species), wastewater treatment plants (indicated with water drops), and hospitals in the region (indicated 










6.3.4  Phylogenetic  relatedness  of  E.  faecium  isolated  from  patients  with  bloodstream 
infection and non‐human sources 
The  genetic  relatedness  of  the  256  livestock/meat  E.  faecium was  compared with  782  E. 
faecium  genomes associated with bloodstream  infections  in patients  in  the UK  (362  from 
hospitals  in  the  East  of  England),  383  E.  faecium  isolated  from  20 municipal wastewater 
treatment plants  in the East of England, 11 NCTC and 10 reference strains (Figure 6.1A for 
map). A maximum‐likelihood phylogenetic tree of the 1,442 isolate genomes based on core 
gene SNPs confirmed previous observations  that  the E.  faecium population  is divided  into 
two major lineages (referred to previously as Clade A (comprising hospital‐associated A1 and 




and BAPS‐9  (n=262, 81%  ST203,  ST412 or  ST78)  in Clade A1; BAPS‐4  (n=117)  and BAPS‐8 




resistant  livestock  isolates,  which  was  predicted  would  enrich  for  hospital‐associated 
lineages. Cases where human and livestock‐derived isolates resided in the same BAPS group 













wastewater  genomes was  examined  in  a  pairwise  comparison  of  SNPs  after mapping  to 
BAPS group‐specific references. De‐duplication was performed by removing  isolates within 
0‐2  SNPs  of  each  other  from  the  same  farm, wastewater  plant,  or  hospital. Within  the 




2,  BAPS‐6  and  BAPS‐9) was  40  SNPs  apart.  Based  on  the  time  between  isolation  and  an 
estimated mutation  rate  of  7  SNPs/genome/year,  6  isolates  from  three  pig  farms  were 
related  to 17 human  isolates  from across  the UK and Northern  Ireland,  isolated between 
2001  and  2004. No  isolates  from  cattle,  chickens  or  turkeys were  closely  related  to  the 













chickens  and  turkeys  (Figure  6.3A). By  contrast,  there was  evidence  for  relatedness of  E. 




livestock  species  using  this  cut‐off,  with  a  minimum  of  477  and  292  SNPs  identified, 
respectively.  












































Component  Analysis,  principal  components  (PC)  1  and  2  predominantly  segregated  the 
accessory  genome  into  the  three  clades  (A1,  A2  and  B), with  BAPS‐5  clustering with  A2 
(Figure  6.4A&B).  Twenty‐five  isolates were  positioned  between  the  animal  and  hospital‐
associated clades, suggesting sharing of accessory genes. Similar to the core gene phylogeny, 
12 human  isolates clustered with Clade A2, six  livestock with Clade A1, and 12 human and 
nine  livestock  isolates with Clade B. Wastewater  isolates were distributed  throughout  the 
plot, consistent with this being a representation of both  livestock and human  lineages. PC3 











A  genome‐wide  association  study was  performed on  the  849 de‐duplicated  livestock  and 
human genomes to detect accessory genes that were significantly associated with livestock 
or  human  isolates.  Thirty‐two  genes  were  significantly  associated  with  human  isolates 































































BLAST).  Fifty‐two  genes  were  significantly  associated  with  livestock  isolates  including  a 
copper resistance operon predominantly found in pigs, and a streptogramin resistance gene 
(vatD)  found  exclusively  in  turkeys  (26%  of  turkeys)  (Figure  6.5  and  Appendix  2, 






Figure  6.5.  Genome  wide 
association  study  to  detect 
genes  over‐represented  in 
E.  faecium  from  livestock 
and humans. Left hand side: 
Maximum  likelihood  tree 
based  on  SNPs  in  the  core 
genes  of  farm  animal  and 
human  invasive  isolates. 
First  two  columns  show  the 
source  species  (red  = 
human, pink = pig, brown = 
cattle, black = turkey, yellow 




BAPS‐6  =  orange,  BAPS‐7  = 
yellow, BAPS‐8 = dark green 
and  BAPS‐9  =  light  blue). 
Further  columns  are  based 




humans  (A)  or  animals  (B).  





was  conducted.  Twenty‐six  out  of  44  genes were  identified  in  both  human  and  livestock 






resistance  to  antibiotics  or  metals  used  predominantly  or  exclusively  in  animals  were 
identified  at  low  levels  in  human  invasive  isolates  (0.7%,  0.4%,  and  1.1%  carried  bcrA 
(encoding bacitracin resistance), tcrB, and cueO (encoding copper resistance), respectively). 
Two  genes  coding  for  an  ABC‐type  transporter  associated  with  resistance  to  the 
coccidiocidal  antibiotic  narasin  used  in  poultry294  were  common  in  chicken  and  turkey 
isolates (95%) and found at very low level in human invasive isolates (1.4‐2.3%). Additionally, 
optrA,  a  gene  associated with  linezolid  and  phenicol  resistance,144 was  identified  in  one 
human and six pig isolates. Of note, linezolid is not used in farm animals and all the isolates 
were phenotypically susceptible to linezolid. Recorded antibiotic usage for the pig and cattle 














































































































































































had evidence of gene  sharing between human and  livestock  isolates based on 100% gene 
sequence  identity,  although  the  proportion  of  isolates  involved was  highly  variable.  The 
distribution of  ten genes conferring resistance  to antibiotics  that are used  in  livestock and 
also important for human health369 is shown in Table 6.2 (note that the proportions have the 
limitation of  the sampling strategy).  In most cases,  the proportion of human and  livestock 
isolates that shared genes was very  low. Exceptions  included aph3’‐III (present  in 69.1% of 











Antibiotic resistance for 
antibiotics used in livestock 




Proportion of human 





aacA gentamicin 1 31.3% (216) 0.6% (1) *
aac6'‐aph2" gentamicin 1 32.5% (224) 0.6% (1) *
aad9 spectinomycin 1 4.6% (32) 9.4% (15) *
aph3'‐III neomycin, gentamicin 1 69.1% (477) 19.5% (31) *
ermA erythromycin 1 1.1% (8) 8.8% (14) *
1.9% (13) 6.9% (11) *
24.2% (167) 5.0% (8) *
53.9% (372) 0.6% (1) *
ermT erythromycin 1 21.3% (147) 0.6% (1) *
fexA florfenicol‐chloramphenicol 1 0.1% (1) 2.5% (4) *
lnuB lincomycin 1 5.5% (38) 54.1% (86) *
0.4% (3) 14.5% (23) *
8.6% (59) 39.0% (62) *
0.1% (1) 0.6% (1)
0.6% (4) 44.7% (71) *
13.3% (92) 28.3% (45) *
0.1% (1) 2.5% (4) *
5.4% (37) 2.5% (4)
0.1% (1) 10.1% (16) *
2.2% (15) 3.1% (5)




































Figure 6.8. Sharing of antibiotic  resistance gene variants  in E.  faecium  from humans,  livestock and wastewater. Each  figure section shows a phylogenetic  tree of an 
antibiotic resistance gene based on SNPs. Pie charts show the source of the isolates in which each gene variant was found (see key for colours), and the size of the pie chart 
indicates the number of  isolates that variant was  identified  in (see key). Genes with 100%  identity are shared commonly between human and  invasive  isolates, and  less 
commonly with animal isolates.  
1
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Two  resistance  genes  (encoding  resistance  to  the  aminoglycoside‐related  antibiotic 
spectinomycin  (spw)371  and  tetracycline  (tetM))  were  further  evaluated  to  determine 
whether  sharing  between  reservoirs  was  associated  with  a  specific  mobile  element 
(Appendix 2, Supplementary Table 7). These genes were selected because they were present 
in a high proportion of  livestock  isolates and their prevalence  in  livestock exceeded that  in 
humans. Two variants of spw were shared by one human/one livestock and four human/88 
livestock  isolates,  respectively.  The  gene  was  located  in  a  26.2  kb  or  9.9‐12.4kb  region 
shared  by  human  and  livestock  isolates  (0‐1  SNPs  different,  equating  to  less  than  two 
months  of  evolution  based  on  the  seven  SNP/core  genome/year  cut‐off)  in  1/1  and  3/4 
human isolates, respectively (Figure 6.9). Five variants of tetM were shared, three of which 
were at a low prevalence (<3.1%) in both reservoirs and not analysed further. The remaining 
two variants were shared by one human and 16  livestock, and 11 and 38  livestock  isolates, 




Figure 6.9. Genetic 




respectively, in E. 
faecium from 
humans and 
livestock. A: Genetic 
context of variant 1 of 
spw, present in one 
human and one pig 
isolate in the study 
collection. Bottom: 
WebACT comparison 
of the contig 
containing spw in the 
human (top) and 
livestock (bottom) 
isolate. Top: Gene 
arrangement of the 
26.2kb region of 
sequence shared by 
the human and 
livestock isolate. B: 
Gene arrangements of 
the 9.9kb to 12.4kb 
regions of sequence 
containing variant 2 of 
spw (present in four 
human and 88 livestock isolates) in three of the human isolates, which are shared with livestock isolates. C: Genetic context of tetM variant 2, present in 11 human and 38 
livestock isolates. Bottom: WebACT comparison of the contig containing tetM in one of the 11 human isolates (top), against the closest matching contig containing variant 2 
of tetM from a livestock isolate (bottom). Top: Gene arrangement of the 19.3kb sequence shared between the human and livestock isolate. D: Gene arrangement in regions of 
sequence over 10kb containing either variant 1 (upper) or variant 2 (lower) of tetM that are shared between a human isolate and one or more livestock isolates. 
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6.3.10 Genetic context of vanA transposon from meat isolates 
Finally,  the  genetic  context of  the  vancomycin  resistance  genes  in  the  three meat VREfm 
isolates  was  determined  and  compared  to  the  non‐de‐duplicated  full  isolate  collection 
(n=1,442). The whole vanA Tn1546  transposon was  identified  in single contigs of between 
14.6 and 29.9 kb in the three meat isolates, which contrasts with the vanA transposons from 
the human  isolates  that were often present on multiple  contigs due  to  interruption by  IS 
elements.58  In  all  three  meat  vanA  contigs,  the  Tn1546  transposon  was  flanked  by  a 
truncated  streptomycin  resistance  str gene and  the  largest contig also contained an ermB 




the  whole  collection  against  ERS1420638_c3  showed  that  the  other  two  meat  isolates 
covered >97.9% of the sequence whilst isolates from other reservoirs covered between 12.8‐
71.5% suggesting that this plasmid has not spread to human  invasive VREfm  isolates  in the 
UK  (Figure  6.11).  Importantly,  in  the  human  isolates,  there  was  no  evidence  of  reads 
mapping  to  the  sequences  immediately upstream or downstream of  the vanA  transposon 
suggesting  transmission  of  a  smaller  transposable  element  was  unlikely.  All  three meat 













genes,  leaves  are  coloured  by  the  source  species.  Scale  bar:  ~23,000  SNPs.  The  density  of  the 
horizontal bars corresponds to the read coverage with black  indicating presence and white absence. 






and humans and  the  first  survey of VREfm  conducted  in UK  livestock  since 2003, when a 
study  in England and Wales reported the  isolation of VREfm  in 27/33 poultry and 4/14 pig 





One possible  route of E.  faecium and antibiotic  resistance gene  transfer  from  livestock  to 
humans  is  through  the  food chain via meat. Surveys of  retail meat drawn  from producers 
over a wide geographic region demonstrated  that  low‐level exposure  to VREfm  in 1‐2% of 
uncooked meat products represents an on‐going potential zoonotic risk. All three products 
positive  for VREfm were  from  the UK  and  the  E.  faecium  strains  belonged  to  an  animal‐
associated  lineage  suggesting  that VREfm has not been eradicated entirely  from  livestock 
similar to the experience of other countries. However, the low frequency combined with the 
bactericidal effect of heat during cooking means that the risk of human exposure to VREfm 
in  cooked  food  is  likely  to  be  very  low.  Indeed,  there  was  no  evidence  that  the  vanA 
transposon  or  plasmid  from  the  meat  isolates  was  shared  with  any  of  the  human  or 
wastewater VREfm  isolates. Although  the number of VREfm  isolates  from meat was small, 
recovery of  the  same  strain  from  chicken meat  from  two different  supermarket  chains at 
two  different  time  points  is  consistent with  the  presence  of  a  specific  lineage  of  VREfm 
associated with poultry. The vanA plasmid was highly homologous to a plasmid  isolated  in 
Norwegian poultry  in 1998 suggesting widespread geographic and temporal dissemination. 
Possible  reasons  for persistence of vancomycin  resistance genes 18 years after  the ban of 
avoparcin  include co‐selection by other antimicrobials used  in  livestock such as macrolides, 
or  the  anticoccidiocidal  narasin  as  suggested  by  the  presence  of  ermB  and  ABC‐type 
transporter  genes;291–293  other  possibilities  include  persistence  in  the  farm  environment, 
with  carryover  of  VRE  between  successive  herds  due  to  environmental  survival  and 
inadequate  cleaning;288,301  or  possibly  through  avian  carriage  and  transfer. Overall,  these 
findings support the continued ban of avoparcin but demonstrate that livestock is unlikely to 






the  core  genome with  the majority  of  livestock  isolates  from  the UK  located  in  lineages 
distinct to the hospital‐associated clade. Despite this, there was evidence of limited overlap 
between  isolates  of  animal  and  hospital  origin.  Similar  to  previous  investigators,  isolates 
causing human  infection were  found  amongst  the  livestock‐associated  clade A2, however 
they were  fairly distantly  related  (minimum distance 129 SNPs). Surprisingly,  some animal 
isolates  resided  in  the  previously  considered  human  commensal  clade  B,  and  more 
importantly  pig  isolates  resided  in  the  hospital‐associated  clade  A1.  Robust  evidence  of 
livestock  strains within  this  clade was  lacking  and was  limited  to  older  typing with  ST18 
detected  in pig environment.307,308 Here, porcine E. faecium (ST17, ST18, ST262 and ST947) 
was related  to human  infection  isolates  from 2001‐2004,  indicating potential  recent cross‐
species  transmission. The pig  isolates were predominantly ampicillin  resistant, had  typical 




accessory  genome,  findings  from  which  were  consistent  with  a  divergent  evolutionary 
history  and  host  adaptation  for  human  and  animal‐derived  isolates.  These  analyses 
identified over‐representation of  a  copper  resistance operon  in  isolates  from pigs  and  an 




The  analysis  of mobile  genes  that  encode  resistance  to  antibiotics  used  in  humans  and 
livestock  demonstrated  26  different  genes were  present  in  human  and  livestock  isolates. 
This  indicates  that  such  genes  are  ubiquitous  but  does  not  distinguish  between  frequent 
human‐animal  exchange  and  independent,  parallel  acquisition  of  resistance  in  the  two 











included  in  the WHO  list  of  critically  important  antibiotics  and  tetracyclines  in  the highly 
important antibiotics  (http://apps.who.int/iris/bitstream/10665/255027/1/9789241512220‐
eng.pdf?ua=1). The most worrying finding was the detection of the optrA gene in pig isolates 
although  the MIC  values  to  linezolid were  all  in  the  susceptible  range  (<=4 mg/L). This  is 
probably the first description of this gene  in E. faecium  in the UK and  in any enterococci  in 







(with  the  exception  of  cattle)  and  between  chickens  and  turkeys. Given  farms were  not 
located on the same premises, one possible explanation is that chicken, turkey and pig farms 
each  belonged  to  the  same  company.  Pigs  from  the  different  farms were  likely  to  have 
shared a great‐great grandmother with the potential for vertical transmission. By contrast, 




A  limitation  of  this  study  is  the  lack  of  human  carriage  isolates. Municipal wastewater  is 







In  conclusion,  this  study  represents  the  first  large‐scale whole‐genome  sequencing  study 
investigating  the  relationship  between  E.  faecium  from  livestock  and  human  infections. 
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Despite  largely  distinct  populations  and  host  adaptations,  this  study  finds  evidence  for 
limited sharing of  resistance genes. Further studies are needed  to determine whether our 









The  development  of  gut  carriage  is  the  single  most  important  risk  factor  for  VREfm 
bacteraemia, which often results from bacterial translocation across the intestinal mucosa in 
debilitated patients.172  Interrupting acquisition of E.  faecium  requires an understanding of 
reservoirs and  transmission pathways, with  the accuracy of  the  latter being revolutionised 
by WGS.60,122,229  A  study  of  E.  faecium  associated with  bloodstream  infection  in  hospital 
patients  in  the UK and  Ireland  isolated over a decade  revealed  that healthcare‐associated 
lineages  had  been  introduced  multiple  times  into  each  hospital  referral  network  or 
country.58  Sequencing  of  E.  faecium  associated  with  bloodstream  infection  in  a  single 
hospital  identified  complex  transmission  routes,  some of which  involved numerous wards 
and spanned several years and so extending beyond the detection of conventional infection 








A  prospective  observational  study  of  consecutive  patients  admitted  to  two  adult 
haematology wards  at  the  CUHNFT was  conducted  between  13 May  and  13  Nov  2015. 




pressure  side  rooms with  full  en‐suite  facilities  and  two  bays  (one  2‐bedded  and  one  3‐
bedded). Ward B has 11 beds, comprised of 4 side‐rooms (2 with full en‐suite facilities and 2 










Environmental  sampling  was  performed  throughout  the  study  using  flocked  swabs 
(FLOQSwabs,  Copan  Italia  spa,  Brescia,  Italy),  which  contain  a  sponge  with  a  detergent 
neutralising  solution  and were  immediately  placed  in  3 mL  of  Brain  Heart  Infusion  (BHI 
broth).  Swabbing  was  conducted  based  on  Public  Health  England  guidelines374  on 
standardised  surface  areas  of  approximately  10x10  cm  (flat  surfaces)  or  equivalent.  Four 
high‐frequency  touch  areas  in  the  bedside  (bedrails,  bedside  table,  bedside  locker  and 
bedside TV screen) and three areas in the bathroom/toilet (sink, toilet flush, shower handles 
and plughole) were sampled individually for each bedspace three weeks prior to the start of 
the study  to establish baseline  levels of contamination and circulating clones  (Pilot study). 




the  bedside  (bedrails,  bedside  table,  bedside  locker)  and  a  separate  one  for  the 
bathroom/toilet  (shower  handles  and  toilet  flush).  In  addition,  communal  areas  were 
sampled  weekly,  alternating  wards  A  and  B,  with  areas  categorised  as:  i)  communal 
bathrooms/toilets;  ii) medical  equipment  (workstations‐on‐wheels  and  nursing  hand‐held 
devices); and iii) non‐touch areas (air vents and HEPA filter vents). Extensive environmental 
sampling  combining  bedside  and  communal  areas  was  performed  prior  to,  immediately 
following (prior to patients moving back), and 3 days following routine deep clean of ward B 
that occurred  from 14  to 17 August 2015. Environmental  sampling was conducted on  the 
haemato‐oncology  chemotherapy  day  unit,  which  is  located  adjacent  to  ward  A  at  the 
beginning  and middle of  the  study period. Air  sampling was performed  at  the beginning, 
middle and end of the study period at floor level on the corridor of each ward using MAQS II 
90 (Microbiological Air Quality Sampler, Oxoid) set to collect 1 m3 at 120 L/min. Air samples 









subculture) were  incubated  for  48  h  at  37°C  aerobically  and  up  to  2  colonies  from  non‐
selective  plates,  and  up  to  5  colonies  per  ampicillin  and  vancomycin‐selective  plates 
consistent with  E.  faecium were picked  for phenotypic  tests. At  least one  isolate of each 
bacterial colony morphology  type suspected  to be E.  faecium was speciated using MALDI‐
TOF MS  (Biotyper version 3.1, Bruker Daltonics, Coventry, UK). Antimicrobial  susceptibility 
testing was determined using the P607 card on the VITEK®2 instrument (bioMérieux, Marcy 
l’Étoile,  France)  for  all  presumptive  VREfm  isolates  from  each  sample.  For  isolates  with 
discrepant  Van  phenotype  and  van  genotype  results,  vancomycin  and  teicoplanin  MIC 











following  hospital  protocols  as  part  of  routine  care  and  processed  by  the  diagnostic 
laboratory.  Blood  culture  sets  consisting  of  three  bottles  (aerobic,  anaerobic  and  FAN, 
BacT/ALERT, bioMérieux) were obtained peripherally and/or centrally and incubated for up 













This  study  was  observational  and  did  not  include  any  infection  control  or  antimicrobial 
stewardship  interventions.  Infection  control  procedures  followed  local  protocols  adapted 
from  national  documents.375,376  Hand  hygiene  formed  a  cornerstone  of  infection  control 
following  the  National  Hand  washing  campaigns  instituted  in  2004  and  compliance  was 
monitored  with  weekly  hand  hygiene  audits  and  reinforced  by  annual  on‐line  training. 
Standards  precautions  were  used  for  the  care  of  all  patients.  No  routine  screening  for 
asymptomatic VRE carriage  took place. Haematology patients whose clinical samples grew 
VRE were nursed in a side room using barrier precautions and a VRE alert was documented 





cleaning were  in  place  following bedspace  vacation. A  ‘green’  clean was most  frequently 




of  curtains  in  bays.  Lastly,  when  multidrug  resistant  organisms  or  other  transmissible 
infective  agents  had  been  isolated  or  were  suspected,  additional  terminal  hydrogen 
peroxide  vapour  (HPV)  fogging was undertaken  following  completion of  the  above  steps. 
Weekly unannounced cleaning audits were carried out on both wards at  random  times of 






The  antimicrobial  policy  for  haemato‐oncology  patients  did  not  change  during  the  study 
period.  The  empirical  treatment  for  febrile  neutropenic  patients  was meropenem,  with 
additional  intravenous  vancomycin  considered  only  in  patients  colonised  with MRSA  or 
those with  clinical  signs  of  a  central  venous  catheter  infection.  Prophylactic  agents with 




Multiple  E.  faecium  colonies  were  picked  and  sequenced  from  the  same  stool  sample 
(median  3,  range  1‐10,  IQR  1‐5)  to  ascertain  carriage  of more  than  one  subtype, within‐
sample diversity  and  strain  acquisition  (Figure 7.1).  From  first positive  samples  at  least  5 
colonies and  from subsequent 1‐2 colonies were sequenced. 5 VREfm colonies  (if present) 
and  1  VSEfm  colony were  sequenced  from  the  first  sample.  If  no  VREfm was  present,  5 
VSEfm colonies were sequenced instead. For patients who acquired VREfm during the study 
period, up to 5 VSEfm colonies were selected from all samples up to and including the time 
of  VREfm  acquisition  in  order  to  evaluate  potential  clonal  or  horizontal  acquisition  of 
vancomycin  resistance  genes.  In  all  other  cases,  one  each  of  VREfm  and  VSEfm  were 
sequenced, with additional VREfm  colonies added  if  strains with novel antibiograms were 





Figure  7.1.  Flow  diagram  of  the  bacteriological methods  for  stool  culture  and  selection 





In  total,  1,682  isolates were  sequenced.    Eighteen  isolates were  excluded  due  to  failed 
library preparation  (n=7),   poor assembly  (>4 Mb, n=5), or  species misidentification  (n=6) 
based  on  Kraken.317  A  further  six  isolates  were  discarded  due  to  discrepancies  in  the 
vancomycin  resistance phenotype‐genotype. Following QC of  the  remaining 1,658  isolates 
(n=1,001  from  stool,  559  environmental,  97  from  blood  culture  and  one  from  rectal 
abscess),  the assembly pipeline generated an average  total  length of 3,016,830 bp  (range 









core  (present  in  99%  of  isolates)  and  12,035  accessory  (variably  present).  SNPs  were 
extracted from the core‐genome alignment using snp‐sites320 (n=100,478 SNPs) and used to 
construct  a  maximum  likelihood  phylogeny  using  RAxML322  with  100  bootstraps.  The 
hospital‐adapted  lineage clade A1 was  identified at the core‐genome phylogeny. Sequence 
reads  from  the  1,477  isolates  belonging  to  this  clade  (943  stool  and  534  environmental 
isolates) were mapped to Aus0004 genome (ENA accession number CP003351) using SMALT 
v0.7.4  (www.sanger.ac.uk/science/tools/smalt‐0).  Mobile  genetic  elements  and 
recombination were identified  and removed as described in section 2.6.6 to define the core 





As  part  of  an  initial  exploratory  analysis,  a maximum  genetic  distance  of  50  SNPs  (after 
removing recombination) was used as an arbitrary cut‐off to define monophyletic groups in 
the whole‐genome phylogeny as STs are known to  lack robustness when compared to the 





The  level of diversity within each stool sample was  investigated  in terms of the number of 
clusters  and  pairwise  SNP  differences  within  isolates  of  the  same  cluster  and  between 
different clusters before and after removing recombination with the aim of choosing a non‐
arbitrary  SNP  cut‐off  to  define  subtypes.  Out  of  the  185  samples with multiple  isolates 
sequenced,  94  stool  samples  had  all  isolates  from  the  same  cluster.  For  each  of  these 
samples,  the maximum  pairwise  SNP  distance was  calculated  between  isolates  from  the 
same cluster.  In the remaining 91 samples, two to  four clusters were represented and the 
minimum  pairwise  SNP  distance  between  isolates  from  different  clusters was  calculated 
(Figure 7.2A). 
 
With  one  exception,  isolates  differing  by  20  SNPs  or more were  always  found  to  exhibit 
























the y‐axis  (n=185).  In samples with all  isolates belonging to the same 50‐SNP cluster, the maximum 
SNP distance between isolates is plotted. In samples with multiple 50‐SNP clusters, the minimum SNP 















E.  faecium carriage was defined by a culture‐negative  stool  sample  followed by a culture‐
positive one, or by a culture‐positive sample followed by a culture‐positive sample of a new 
subtype. Subtypes present  in the first positive stool based on sequencing of 5  independent 
colonies were  termed  index  subtypes  as opposed  to acquired  subtypes.  For each  subtype 
isolated  from each patient, previously sampled patients and environmental  locations were 
considered as possible sources if their E. faecium isolates were no more than 6 SNPs apart. If 






ward)  to  provide  further  evidence  of  patient‐to‐patient  transmission  and  to  determine 
where  it had  likely happened. Epidemiological  relationships were defined  in a hierarchical 
manner  based  on  their  relative  strength:  bay  overlap  if  both  the  recipient  and  donor 
patients had stayed in the same bay at the same time; bay/room gap of up to 7 days if both 
patients had stayed in the same bay or side‐room at different times but separated no longer 
than 7 days apart; ward overlap when both patients had  stayed  in different bays or  side‐
rooms of the same ward at the same time; and ward gap of up to 7 days when both patients 
had stayed in different bays or side‐rooms of the same ward at different times but separated 




If  genetic  links  to  previously  sampled  environmental  locations  were  detected,  an 
investigation  was  conducted  to  assess  if  the  recipient  patient  had  stayed  at  the  same 
location  (bay,  side‐room or ward) where  the environmental  sample was  taken  to provide 
further  evidence  of  hospital  acquisition.  The  epidemiological  relationships  between  each 





A  transmission  network  was  constructed  using  R  v3.4.1332  and  visualised  in  Cytoscape 
v3.2.0.378 Transmission plots were drawn using R to visualise the spatial and temporal spread 
of  E.  faecium  subtypes.  Recorded  hospital  admissions were  plotted  over  time  during  the 
study  period  for  all  patients  colonised  with  the  same  subtype.  Admissions  at  the  two 
haematology  wards  sampled  in  the  study  were  colour‐coded  to  differentiate  stays  in 
different  rooms and bays. Admissions at any other ward  in  the hospital were  coloured  in 




subtype  or  the  acquisition  of  vancomycin  resistance  genes  in  an  existing  vancomycin 









(IQR  1‐2,  total  281  admissions),  and  stayed  for  a median  of  16  days  (IQR  7‐27  days).  A 
summary of participant characteristics is shown in Table 7.1.  
 
7.3.2  High  frequency  of  gut  carriage  and  environmental  contamination  by  vancomycin 
resistant E. faecium  






the  first  sample was  obtained more  than  48  h  post  hospital  admission  (49%  vs.  62%  for 
AREfm,  Fisher’s  exact  test,  p=0.14;  31%  vs.  50%  for  VREfm,  Fisher’s  exact  test,  p=0.02). 
Based  on  cultures  alone,  32/101  (32%)  of  patients  acquired  VREfm  and  40/101  (40%) 
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Age (years), median (IQR)  61 (49‐69) 61 (49‐68) 58 (45‐70) 
Male  92 (53) 80 (54) 12 (48) 




















Haematological malignancya  160 (92) 141 (95) 19 (76) 
  Acute myeloid leukaemia  45 (26) 39 (26) 6 (24) 
  Acute lymphoblastic leukaemia  10 (6) 9 (6) 1 (4) 
  Non‐Hodgkin’s lymphoma  57 (33) 50 (34) 7 (28) 
  Multiple myeloma  32 (18) 29 (19) 3 (12) 
  Myelodysplastic syndrome  12 (7) 11 (7) 1 (4) 
  Hodgkin’s disease  5 (3) 4 (3) 1 (4) 
  Other  2 (1) 1 (0.6) 1 (4) 




  Allogeneic   16 (62)  15 (60)   1 (100) 




  Allogeneic   29 (54)  26 (51)   3 (100) 
  Autologous   25 (46)  25 (49)   0 (0) 
VRE infection/colonisation previous year 13 (7) 12 (8) 1 (4) 
Antibiotics previous 30 days  93 (53) 77 (52) 16 (64) 
  Vancomycinb  4 (2) 1 (0.7) 3 (12) 
  Meropenem  22 (13) 18 (12) 4 (16) 
  Cephalosporins  3 (2) 3 (2) 0 (0) 
  Fluoroquinolones  21 (12) 19 (13) 2 (8) 
  Co‐amoxiclav  17 (10) 12 (8) 5 (20) 
  Piperacillin‐tazobactam  13 (7) 11 (7) 2 (8) 
  Metronidazole  4 (2) 4 (2) 0 (0) 
  Gentamicin  3 (2) 2 (1) 1 (4) 




intravenous.  Abbreviations:  CUHNFT,  Cambridge  University  Hospitals;  VRE,  vancomycin‐resistant 
Enterococcus sp.  
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Figure  7.4.  Study  recruitment,  sampling  and  E.  faecium  culture  positivity.  None  of  the  VREfm 
isolates were ampicillin susceptible. 
Figure 7.5. E.  faecium  stool culture positivity during study period. Positivity was higher when  first 
samples were obtained >48 hours post hospital admission and with subsequent samples. Out of 101 
patients  sampled  more  than  once,  86%  were  AREfm  positive  and  73%  were  VREfm  positive. 
Abbreviations: AREfm, ampicillin‐resistant E.  faecium  (vancomycin  susceptible or  resistant); VREfm, 
vancomycin‐resistant E. faecium.  
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(125/214  (58%)  admissions)  not  enrolled  in  the  study.  Additional  terminal  swabs  were 




Of  the  922  environmental  swabs  taken,  447  (48%) were  positive  for  VREfm.  The  VREfm 
positivity  rate  for  specific  areas was  41%  (129/314)  around  the  patient  bed  space,  50% 
(53/105)  for en‐suite bathrooms, 68%  (96/142)  for communal bathrooms, 36%  (13/36)  for 
medical  devices  and  76%  (25/33)  for  non‐touch  areas  (see  Table  7.2  for  further  details, 
including  positivity  for  AREfm).  Positivity  on  the  day  chemotherapy ward was  low  (2/17 
samples (12%)) and no E. faecium was isolated from air testing. Overall VREfm positivity was 




Cleaning  was  ineffective  at  fully  eradicating  E.  faecium  contamination  in  a  limited 






















































































stool  could  confound  the  analysis  of  transmission,  the  genetic  diversity  in  the  same 
individual was  determined  by  sequencing multiple  primary  plate  colonies  from  the  same 
stool. For the 127 patients with E. faecium recovered from at least one stool sample (n=288 






belonged  to  the  hospital‐adapted  clade  A1,  53  to  clade  B,  and  30  to  clade  A2.  Further 
analyses were  confined  to  the  1,477  isolates  (95%)  assigned  to  clade A1.  The  phylogeny 












Out  of  the  263  stools  samples  positive  for  the  hospital‐associated  clade A1,  the  analysis 




20  SNPs  (Methods  section  7.2.8  describes  the  rationale  for  the  threshold  used).  This 
supported the estimate that of the 185 samples with multiple isolates sequenced, 91 (49%) 
stools contained one  subtype and  the  remaining 94  samples  (51%) had  two  (n=83),  three 
(n=10) or four subtypes (n=1). No statistical difference in the number of colonies sequenced 
between  these  two  groups  (i.e.  stool  samples with  either  one  or multiple  subtypes) was 
noted (independent 2‐group t‐test, p= 0.552). The median number of colonies was 5 in both 
groups, ruling out the potential bias that a different number of available colonies per sample 









while  36  subtypes  (40%)  were  isolated  from multiple  patients,  including  two  dominant 






66%).  This  was  particularly  true  of  subtypes  that  were  isolated  from  multiple  patients 
(32/36,  89%)  compared  to  subtypes  isolated  from  a  single  patient  (28/55,  51%)  (Fisher’s 
exact  test, OR  =  7.5,  95%  confidence  interval  =  2.2‐33.3,  p<2.3x10‐4).  The  association  for 




workers  have  a  key  role  in  the  dissemination  of  E.  faecium.  They  also  show  that 
environmental  swabbing  is  a  reasonable  surrogate  for  stool  sampling,  and  that  some 

















of  the  colour  indicates whether  the  subtype was  sampled again  from  the  same patient or  location 







from negative  to positive or  the acquisition of a new  subtype.   Focusing on patients  that 
were  sampled  at  least  twice  (n=101),  almost  two  thirds  of  cases  (64/101)  gained  one  or 




(Table  7.1).  Epidemiological  analysis  of  these  78  pairs  of  donor‐recipient  patients 
demonstrated  that 61  (78%) had  resided  in  the  same  location  (bay,  room or ward) at  the 
same time, or within 7 days apart of each other, providing strong epidemiological evidence 
of  transmission  (Table 7.3). The  two dominant  subtypes accounted  for 28% of acquisition 
events. 
 
In  addition  to  the  acquisition  of  81  vancomycin‐resistant  subtypes,  a  further  4  cases  of 






6  days)  before  their  first  stool  sample  was  obtained.  Because  of  this  delay,  it  was 
hypothesised  that  a  subset  of  subtypes  carried  in  the  first  available  stool  sample  (index 
subtypes) might  have  been  acquired  in  the  hospital  during  the  study  period  despite  the 
absence  of  a  previous  negative  sample  supporting  hospital  acquisition.  The  analysis was 
repeated  for  the 116  index subtypes showing  that 51  (44%) had a strong genetic  link  to a 
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Acquired subtypes  111 (64)1 ‐  41/111
Genetically unlinked2  22 (19) ‐  1/22
Genetically linked to2  89 (56) ‐  40/89
Future sampled patients  11 (9) ‐  1/11
Previously sampled patients  78 (52) 0 (0‐2)  39/78
With weak epidemiological links 17 (15) 2 (0‐2)  7/17
With strong epidemiological links 61 (43) 0 (0‐1)  32/61
Same bay or room concurrently 16 (11) 0 (0‐0)  13/16
Same bay within 7 days 5 (5) 0 (0‐1)  4/5
Same ward concurrently 32 (24) 0 (0‐1)  11/32
Same ward within 7 days 8 (8) 2.5 (0‐3)  4/8
Index subtypes  116 (80)4 ‐  24/116
Genetically unlinked2  37 (32) ‐  4/37
Genetically linked to2  79 (50) ‐  20/79
Future sampled patients  28 (24) ‐  5/28
Previously sampled patients  51 (43) 1 (0‐3)  15/51
With weak epidemiological links 20 (20) 2 (0‐3)  5/20
With strong epidemiological links 31 (25) 1 (0‐2)  10/31
Same bay or room concurrently 13 (11) 0 (0‐2)  4/13
Same bay within 7 days 2 (2) 1 (0‐2)  1/2
Same ward concurrently 16 (14) 1 (0‐2.5)  5/16
Same ward within 7 days ‐ ‐  ‐
 
Table 7.3. Genomic and epidemiological evidence of nosocomial E. faecium transmission. A total of 
227  unique  subtype‐patient  combinations were  detected  among  the  111  patients  positive  for  the 
hospital‐associated clade. Over the course of the study, 38 of these patients were found colonised by 
a  single  subtype  whereas  the  other  73  carried  multiple  ones.  Out  of  the  227  subtype‐patient 
combinations, 111 were acquired based on consecutive sampling and 116 were detected  in the first 
available stool sample. For each subtype  in each patient, evidence of nosocomial  transmission was 
supported  by  genetic  links  to  E.  faecium  isolates  sampled  in  previous  patients  or  environmental 
locations. Epidemiological data provided a second level of evidence of hospital transmission. 1Among 
patients with at least two available stool samples (n=101). 2Using a conservative cut‐off of 6 SNPs to 
detect  recent  transmission of E.  faecium  subtypes during  the  study period.  3Genetically  linked and 




A  transmission network was  created  that  included  all  patients  that were positive  for  the 
hospital‐associated  E.  faecium  lineage  (n=111)  (Figure  7.9).  This  demonstrated  that  36 
different subtypes were transmitted between two or more patients, and that most patients 
(96/111) had  isolates that were genetically  linked to at  least one other patient. Of these, a 
subset  of  67  cases  also  had  strong  epidemiological  links  to  previously  sampled  patients 
and/or environmental sites supporting nosocomial transmission, and these cases were used 
to reconstruct the  temporal and spatial spread of E.  faecium subtypes  in the haematology 
wards (Appendix 2, Supplementary Table 8). The simplest scenario consisted of self‐limited 
transmission of a subtype from one patient to another (n=11) in the same ward. Genetic and 
epidemiological  links  to environmental sources were rarely detected  in  these  transmission 
chains  (1/11).  Larger  transmission  chains  (n=15)  included  3  to  8  patients  wherein 
environmental sites were frequently detected as plausible sources of transmission (13/15). 
In eight of these chains, E. faecium spread within the same ward (Figure 7.10A) and  in the 




7.3.8 At  least half of E.  faecium  invasive  infections were caused by subtypes acquired  in 
the hospital  
Five  study  patients  (2.9%)  developed  E.  faecium  bloodstream  infection  and  one  had  E. 
faecium isolated from a rectal abscess requiring surgical evacuation during the study period 
(21  invasive  infections per  1,000  admissions)  (Table  7.4  for  clinical  details).  Five of  these 
invasive  isolates were VREfm and had  stool  samples available  for  comparison  (Table 7.5). 
The  invasive  subtype was  identified  in  stool  in  these 5 cases, with a genetic distance  that 
ranged from 0 to 5 SNPs between invasive and stool isolates. The invasive subtype had been 
acquired  after  admission  in  three  cases,  as  reflected  by  an  initial  negative  stool  for  the 
invasive subtype followed by a positive one, a strong genetic link (0 to 1 SNP) to a previously 




and  environmental  locations  is  represented  as  a  network.  All  patients  positive  for  the  hospital 
associated  E.  faecium  lineage  (n=111)  are  shown  as  circles  in  the  network.  For  simplicity,  only 
environmental locations genetically related (within 0 to 6 SNPs) to patients are shown. Environmental 
locations are also  represented as nodes  in  the network with distinct shapes other  than circles. For 
each patient node,  lines show the shortest genetic  link (within 0 to 6 SNPs) to a previously sampled 
patient  and  environmental  locations,  i.e.  putative  transmission  events  from  other  patients  and 
environmental  sources.  Line  colours  show  the  subtypes  being  transmitted.  Broad  and  solid  lines 
represent transmission events supported by a strong epidemiological link whereas narrow and dotted 

















































Other wards E. faecium positive same subtype environmental sample
E. faecium positive same subtype stool sample
E. faecium negative stool sample






room  (see  legend), whereas visits to other hospital wards are coloured  in grey. Positivity results  for stool and environmental samples are shown as circles and squares 
respectively (see legend). Blunt lines and arrowed lines are drawn to point to the putative sources of index and acquired subtypes respectively, whereas numbers next to 
these lines indicate the minimum genetic distance observed between connected samples, which ranged from 0 to 6 SNPs. Solid and dotted lines denote strong and weak 
epidemiological  links,  respectively.  (A)  Exemplar  of  transmission  cluster  centred  at  the  same ward  (subtype  49A).  Strong  genetic  and  epidemiological  links  point  to 
transmission of this subtype in different rooms of ward B among patients D040, D037, D036, D044 and D041. Strong links to the hospital environment, including communal 
bathrooms and medical devices, suggest a role of these sources in transmission. (B) Exemplar of transmission cluster spanning both haematology wards (subtype 26B) and 
involving 7 patients. Strong genetic and epidemiological  links point  to  transmission of  this subtype  in bay A3 among patients C015, C023, C009 and D021,  followed by 
spread in different rooms of ward B among patients D021, D022, D010 and D045. 
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VSEfm 1 No Yes Died d. 33 
p.a. 




VREfm 1 No Yes Discharged 
d. 56 p.a. 






VREfm 2 No Yes Discharged 
d. 21 p.a. 




VREfm 1 No Yes Discharged 
d. 31 p.a. 











































































































This  is  the  first  detailed  genomic  study  of  E.  faecium  carriage,  and  the  first  large‐scale 




The  results  show  that  the  hospital‐adapted  lineage  of  E.  faecium,  which  is  commonly 
resistant  to  ampicillin  and  vancomycin,  has  become  hyperendemic  in  the  studied 
population. Multiple  lines  of  evidence  point  to  this  scenario.  First,  the  positivity  rate  for 
ampicillin  and  vancomycin‐resistant  E.  faecium,  as  detected  by  standard  swabbing  and 
culturing methods,  is strikingly high both  in patients and on hospital surfaces. The rates of 
VREfm  carriage  were  well  above  those  previously  reported  at  CUHNFT168,209  and  US 
studies.187,379 Second, the use of whole‐genome sequencing allowed discrimination between 
different E.  faecium subtypes showing  that  intestinal colonisation with multiple E.  faecium 
subtypes was common (detected  in 50% of stool samples positive for the hospital  lineage). 
This  points  to  a  high  level  of  endemicity  and  cross‐transmission.  Indeed,  nosocomial 
acquisition  of  E.  faecium,  as  revealed  by  sampling  of  the  same  patient  over  time,  was 
frequent, even  in already colonised patients, with 52 out of the 101  longitudinally‐sampled 
patients acquiring VREfm after admission, higher  than  that quantified by culture positivity 
alone  (32/101).  Third,  strong  genomic  and  epidemiological  links  supported  nosocomial 
transmission, as shown by sharing of genetically related subtypes (up to 6 SNPs) by patients 
who had  stayed at  the  same bay or ward at  the  same  time or within 7 days apart, which 
provides strong evidence of E. faecium acquisition from the same hospital location.  
 
The  study  points  to  an  important  role  of  environmental  contamination  in  facilitating  the 
spread of E.  faecium between patients. Multiple  lines of evidence support  this conclusion. 
First,  a  higher  level  of  environmental  contamination  was  found  than  previously 
reported380,381 with subtypes colonising patients also detected  in the hospital environment. 
Second, the most prevalent subtypes in patients were also the most frequently isolated from 
the  environment.  And  third,  epidemic  subtypes  (larger  transmission  chains)  were  over‐
represented  in  the  environment,  suggesting  that  environmental  contamination  facilitates 
the dissemination of E. faecium. These sites included medical devices implying a healthcare 
worker  vector,  but  also  sites  predominantly  accessed  by  patients  such  as  communal 
bathrooms  and  toilets  suggesting  additional  healthcare  worker‐independent  routes  of 
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transmission  between  patients.  Healthcare  worker  involvement  was  also  suggested  by 
acquisitions occurring in isolation rooms on ward A. Despite the fact that E. faecium was not 
isolated from air sampling, it likely contaminated the environment both via direct (touching) 
and  indirect  (e.g. dust)  routes  as  evidenced by high positivity of  air  vents  inaccessible  to 
touch. Further investigations are required to determine if epidemic subclades of E. faecium 




being  transmitted  among most  patients within  and  across wards  as  a  result  of multiple 
outbreaks happening at the same time. Despite the institution of a series of infection control 
interventions  that  successfully  controlled  C.  difficile  and  MRSA  infections  locally  and 
nationally over the last 15 years, E. faecium continues to defy control. The lack of screening 
for  VRE  carriage,  lack  of  effective  environmental  cleaning  as  shown  by  the  high  level  of 
environmental contamination including following cleaning, and incomplete compliance with 
hand washing as evidenced by contamination of health‐care worker devices, among other 
factors, may be  responsible  for  the high  levels of E.  faecium acquisition and  transmission 
reported in this study. This is compounded by significant rates of readmission, bed transfers 
and  high  occupancy  rates  experienced  in  this  patient  setting.  Local  cleaning  policies 
recommend  the use of products  that have proven efficacy  against VREfm  and have been 
associated with reduced rates of infection.219,220 The persistence of E. faecium in 32% of sites 
sampled  post  cleaning  suggests  failure  to  implement  the  appropriate  level  of 
decontamination  (e.g.  hydrogen  peroxide  vapour  fogging)  due  to  under‐recognition  of 
VREfm colonisation status, and/or deficiencies in cleaning thoroughness.383 During the study 
period,  the  latter  point was  supported  by  routine  cleaning  audits  on ward  B.  Lastly,  the 
challenges  of  controlling  environmental  contamination  by  E.  faecium  are  highlighted  by 
deep cleaning. Whilst this process has been associated with decreased C. difficile  incidence 
in  the  same  hospital,384  it  had  no  lasting  impact  on  reducing  rates  of  environmental 
contamination following the return on the ward of patients already colonised with VREfm.  
 
Another  factor  that may  explain  the  high  prevalence  of  the  hospital‐adapted  clade  of  E. 
faecium  is  the  high  usage  of  antibiotics  in  this  population.  Antibiotic  treatment  destroys 
antibiotic‐susceptible microbiota in the gut, including susceptible lineages of E. faecium385,386 
facilitating  high‐density  gut  colonisation  by  the  antibiotic‐resistant  hospital  clade  of  E. 
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faecium.171,172,387 E. faecium density was not assessed in this study but it was assumed to be 
high,  as evidenced by  the  finding  that enrichment  cultures only  increased positivity  rates 
marginally: 203/212 (96%) VREfm positive and 259/269 (96%) AREfm positive stool samples 
were detected from direct cultures. This contrasts with a recent study performed in nursing 






investigations  through  the  use  of  different  selective  media  and  enriched  cultures 
(particularly  for  environmental  swabs)  allowed  the  recovery  of  both  susceptible  and 
resistant sub‐populations of E.  faecium even at  low bacterial  load. Sequencing of multiple 
picks  from  primary  plates  across  185  stool  samples  captured within‐host  diversity  at  the 
population  level,  discriminating  between  different  E.  faecium  subtypes  and  detecting 
differences  among  isolates  from  the  same  subtype  within  the  same  individual.  Deep 
sampling of colonised  individuals was coupled with deep  sampling of environmental  sites, 
including patients’ near surroundings, and so quantifying the degree of faecal contamination 
and  sharing  of  E.  faecium  subtypes  between  colonised  patients  and  the  hospital 
environmental. Most  importantly,  the  integration of E.  faecium genomic data with patient 
location data to room/bay‐level from the hospital electronic systems allowed the mapping 
of  transmission  location  of  E.  faecium  subtypes  and  the  reconstruction  of  their 
spatiotemporal spread. 
 
The  study  has  several  limitations which would  bias  the  results  towards  underestimating 
potential transmission. Stool samples could only be obtained for 44% (149/335) of patients 
admitted  to  the haematology wards due  to  the  requirement  for  informed  consent. These 
unsampled patients  could have been  the donors  for  the acquired and  invasive E.  faecium 
subtypes for which we could not identify any genetically related isolate. This was mitigated 
by  obtaining  additional  environmental  swabs  from  patients who  did  not  provide  a  stool 
sample  thus  managing  to  capture  269/338  (80%)  patients  and  375/495  (76%)  of  the 
admissions.  Other  potential missed  sources  include  patients  at  other wards  or  referring 




or Klebsiella pneumoniae.391 Healthcare workers were not  assessed  for  rectal  carriage  for 
logistic and ethical reasons. However, based on a recent US study, VREfm rectal carriage  is 
assumed  to  be  low.392 Hand  contamination  is  known  to occur  following  contact with  the 
patient or their environment393 but is typically transient, hence swabbing of devices touched 
only by healthcare workers was used as a surrogate and more  robust measure of onward 
environmental  transmission.  No  independent  measure  of  hand  hygiene  was  performed 
during  the  study  period.  Even  though  hand  hygiene  was  monitored  routinely  through 
auditing  which  recorded  high  compliance  with  standards,  such  audits  are  known  to 
overestimate true practice.394  
 
In  summary,  this  is  the most  extensive  study  of  E.  faecium molecular  epidemiology  in  a 












AMR  is  recognised  as  a  problem  in  a  wider  ecological  context  and  hence  requires  a 
multidisciplinary  approach  to  tackle  it,  has  received  an  impetus  in  the  last  few  years 
following  the publication of a number of strategic documents,  including  the Chief Medical 
and Veterinary Officers’ UK five year Antimicrobial Resistance Strategy 2013‐2018.362  
 
VREfm  is  ranked  as  high  priority  in  the WHO’s  global  priority  list  of  antibiotic‐resistant 
bacteria.17  It  is  one  of  the  leading  causes  of  antibiotic‐resistant  infection  in  hospitalised 
patients, with a significant clinical burden disproportionately affecting immunocompromised 
patient  populations  concentrated  in  large  teaching  hospitals.  CUHNFT  has  reported  the 
highest  numbers  of  VREfm  bacteraemias  in  the  UK  with  no  indication  of  a  decline  in 
numbers despite successful  infection control and antimicrobial stewardship campaigns that 
reduced  rates of other healthcare‐associated pathogens. This  thesis addressed  the clinical 
burden  of  E.  faecium  infections  and  colonisation  at  CUHNFT  through  detailed 
microbiological, epidemiological and genomic studies with  the aim  to establish risk  factors 
for  acquisition  and  infection  with  E.  faecium.  It  used  a  One  Health  approach  to  relate 
bloodstream isolates with those cultured from livestock, meat, and wastewater in the same 
geographic region, and  included a detailed  longitudinal study of E. faecium transmission  in 
haematology patients. 
 
In  Chapter  3,  the  risk  factors  for  progression  to  VRE  bacteraemia  were  evaluated  in  a 
retrospective nested case‐control study of 235 cases and 220 matched controls from 2006 to 
2012  at CUHNFT. This  cohort had  a high  all‐cause 30‐day mortality of 34%. Multivariable 
analysis  identified  previously  recognised  risk  factors  such  as  neutropenia, 
hypoalbuminaemia,  gastrointestinal  disease  and  presence  of  CVC,  adding  validity  to  the 
findings. In addition, it identified hepatobiliary disease as a novel independent risk factor. It 
is  also  the  first  study  to  quantify  the  risk  of  exposure  to  three  antibiotics,  vancomycin, 
ciprofloxacin  and  meropenem,  and  to  show  a  stepwise  increase  in  risk  with  increasing 
durations  of  exposure  to  each  one  of  them.  The  study  suggests  that  antimicrobial 





Chapter  4  examined  recurrent  VREfm  and  putative  mixed  VREfm/VSEfm  bloodstream 
infections  using  retrospective  datasets  from  2006  to  2012  at  CUHNFT.  Based  on  core 





the  same  time  period  indicating  potential  nosocomial  transmission  and  acquisition.  The 
findings  also  suggest  carriage  of multiple  strains  over  time.  Chapter  7  examined mixed 





Chapters  5,  6,  and  7  describe  the  most  detailed  genomic  evaluations  of  E.  faecium  in 
wastewater, livestock, and hospitalised patients and their environment to date, respectively. 
All three used similar culture protocols involving selective media with incremental antibiotic 
pressure  in order  to obtain  representatives of both  the dominant and  the ampicillin‐ and 
vancomycin‐resistant subpopulations of E. faecium.  In municipal wastewater and  livestock, 




of England  combined with  longitudinal  sampling  in  the CUHNFT  sewer. The WWTPs were 
selected  to  be  downstream  (n=10)  or  unrelated  (n=10)  to  hospital  waste  and  to  utilise 
different  levels  of  wastewater  treatment.  Strikingly,  VREfm  was  detected  in  untreated 
wastewater  from all 20  sites, and  in  treated wastewater  in 17  sites  revealing widespread 
dissemination of vancomycin resistance in the region, including in rural places not related to 
healthcare waste  suggesting  potential  community  carriage. Median  counts  of AREfm  and 
VREfm  in untreated wastewater  from  the  ten WWTPs downstream of hospital waste was 
significantly higher  than  in  the  ten plants unrelated  to hospital waste,  suggesting hospital 
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waste directly contributes  in environmental VREfm dissemination. Genomic analysis of 383 
wastewater  isolates and 187 bacteraemia  isolates demonstrated  intermixed populations of 
hospital‐adapted clade A1, with closely related  isolates (within 5 SNPs  in the core genome) 
shared between 9 WWTPs and CUHNFT. Wastewater and bacteraemia  isolates also shared 
23/28  antimicrobial  resistance  genes  and  all  32  putative  virulence  genes, with  additional 
evidence of sharing of a vanA plasmid between  the  two reservoirs. This study adds  to  the 
growing body of evidence  showing dissemination of antimicrobial  resistant organisms and 
antimicrobial resistance genes in wastewater and should inform the debate about the need 
to  research  and  apply  improved  ways  of  decontaminating  hospital  and  municipal 
wastewater.  Future  studies  should  also  assess  the  prevalence  of  VREfm  in  healthy 




in  the East of England, and  two meat  surveys were conducted  (one centred  in Cambridge 
and one  in 5  locations  in the UK). E. faecium was  isolated from 28/29 farms and AREfm  in 
19/29  (predominantly  pig  and  poultry),  none  of which was VREfm. However, VREfm was 
recovered from chicken meat (1‐2% of overall samples) 18 years after the ban of avoparcin 
from animal use. Phylogenetic comparison of 256 livestock, 383 wastewater and 793 human 
bacteraemia  isolates  demonstrated  that  most  of  the  animal    isolates,  including  AREfm 
resided  in  the  animal‐associated  clade  A2  and were  distantly  related  to  human  invasive 
isolates,  including  those belonging  to clade A2. Of note, pig  isolates belonging  to clade A1 
were  relatively  closely  related  to  human  bacteraemia  isolates    from  2001‐4  (40  SNPs) 





that  the  human  commensal  carriage  population  is  also  largely  comprised  of  the  animal‐
associated clade A2  in addition  to  the previously known clade B.  Indirect evidence of  this 
comes  from  Chapter  5,  where  almost  equal  numbers  of  isolates  grown  from municipal 
wastewater  under  no  selective  pressure  belonged  to  clade  B  and  clade  A2.  Chapter  7 






to  antibiotics  that  are  important  for  human  health  (macrolides,  aminoglycosides,  and 
tetracyclines).  A  detailed  analysis  of  gene  sequences  showed  that  whilst  human  and 
wastewater  isolates  often  shared  the  dominant  gene  alleles,  only  a minority  of  isolates 
shared  the  same alleles between  livestock and humans. However,  the  sharing of  identical 
gene alleles mostly associated with animals, such as  those conferring resistance  to copper 




spread  to  the wastewater or human  invasive population, despite being highly  similar  to a 
poultry plasmid  first detected  in 1998  in Norway  suggesting persistence  in poultry across 
countries  for  two  decades.  The  persistence  of  this  plasmid  could  be  explained  by  co‐
selection  by macrolide  or  narasin  use  in  poultry  as  evidenced  by  the  detection  of  genes 
conferring  resistance  to  these  agents. Overall,  the  findings  argue  for  the  continuation  of 







frequent  acquisition  of  subtypes  in  62%  of  patients,  including  unsuspected  acquisition  of 
new VREfm  subtypes  in patients already colonised with VREfm, and multiple  transmission 
chains  involving patients and the environment, including some  leading to bacteraemia. The 
majority of VREfm subtype acquisition was due  to clonal spread  rather  than acquisition of 












VREfm  infections.  The  organism  is  selected  by  antibiotic  use,  including  non‐glycopeptide 
antibiotics  due  to  multidrug  resistance.  Patients  can  rapidly  disseminate  it  to  their 
environment as shown by the deep cleaning exercise on ward B which failed to produce a 
lasting  reduction  in  environmental  contamination.  In  addition,  routine  terminal  cleaning 
often  does  not  succeed  in  completely  eradicating  it  from  the  environment.  Acquisition 
through  contamination  of  shared  devices  or  shared  toilets/bathrooms  appears  common. 




emerging epidemic strains. ST80 was rarely reported  in  large  local and national datasets of 
almost 800 E. faecium bacteraemia  isolates from 2001 till 2012, yet  it  is now the dominant 
ST  in wastewater, carriage and  invasive  isolates at CUHNFT. BEAST analysis of  the  lineage 
leading  to  the  dominant  ST80  subtype  from  the wastewater  study  showed  this  emerged 
within the last 10 years and expanded within 5 years in the region. ST80 in human invasive 
isolates has also been increasingly reported in other countries such as Denmark119 although 
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6  Cambridge  Chicken  UK 
7  Cambridge  Beef  UK 
7  Cambridge  Beef  Ireland 
7  Cambridge  Pork  UK 
7  Cambridge  Turkey  UK 
7  Cambridge  Pork  European Union 
7  Cambridge  Chicken  UK 
7  Cambridge  Pork  Denmark 
7  Cambridge  Pork  Denmark 
7  Cambridge  Chicken  Poland 
7  Cambridge  Chicken  UK 
7  Cambridge  Chicken  UK 
7  Cambridge  Chicken  Poland 
8  Cambridge  Beef  UK 
8  Cambridge  Pork  UK 
8  Cambridge  Pork  UK 
8  Cambridge  Pork  UK 
8  Cambridge  Chicken  UK 
9  Cambridge  Beef  UK 
9  Cambridge  Pork  Denmark 
9  Cambridge  Pork  UK 
9  Cambridge  Pork  UK 
9  Cambridge  Chicken  UK 
9  Cambridge  Chicken  UK 
9  Cambridge  Pork  Ireland 
10  Cambridge  Beef  UK 
10  Cambridge  Beef  Ireland 
10  Cambridge  Pork  UK 
10  Cambridge  Pork  UK 
10  Cambridge  Pork  Holland 
10  Cambridge  Pork  Denmark 
10  Cambridge  Pork  UK 
10  Cambridge  Pork  Northern Ireland 
10  Cambridge  Pork  Ireland and Holland 
10  Cambridge  Chicken  UK 
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10  Cambridge  Chicken  UK 




10  Cambridge  Turkey  UK 
11  Cambridge  Beef  UK 
11  Cambridge  Veal calf  UK 
11  Cambridge  Pork  UK 
11  Cambridge  Pork  UK 
11  Cambridge  Pork  UK 
11  Cambridge  Chicken  UK 
11  Cambridge  Chicken  UK 
11  Cambridge  Turkey  UK 
12  Godalming  Chop  UK 
12  Godalming  Thigh  UK 
12  Godalming  Sausage  UK 
12  Godalming  Drumstick  UK 
13  Godalming  Quarter  UK 
13  Godalming  Leg  UK 
13  Godalming  Chop  UK 
13  Godalming  Mince  UK 
14  Godalming  Mince  UK 
14  Godalming  Thigh  UK 
14  Godalming  Drumstick  UK 
14  Godalming  Chop  UK 
15  Godalming  Sausage  UK 
15  Godalming  Pork loin  UK 
15  Godalming  Drumstick  UK 
15  Godalming  Thigh  UK 
16  Bristol  Thigh  UK 
16  Bristol  Belly  UK 
16  Bristol  Sausage  UK 
16  Bristol  Drumstick  UK 
17  Bristol  Drumstick  UK 
17  Bristol  Thigh  UK 
17  Bristol  Chop  UK 
17  Bristol  Mince  UK 
18  London  Breast  UK 
18  London  Pork loin  UK 
18  London  Drumstick  UK 
19  London  Thigh  UK 
19  London  Shoulder  UK 
19  London  Drumstick  UK 
20  London  Sausage  UK 
21  London  Sausage  UK 
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22  Eyemouth  Belly  UK 
22  Eyemouth  Mince  UK 
22  Eyemouth  Quarter  UK 
22  Eyemouth  Leg  UK 
23  Eyemouth  Chop  UK 
23  Eyemouth  Leg  UK 
23  Eyemouth  Thigh  UK 
23  Eyemouth  Mince  UK 
24  Eyemouth  Mince  UK 
24  Eyemouth  Thigh  UK 
24  Eyemouth  Wing  UK 
24  Eyemouth  Wing  UK 
25  Eyemouth  Loin  UK 
25  Eyemouth  Sausage  UK 
25  Eyemouth  Quarter  UK 
25  Eyemouth  Wing  UK 
26  Eyemouth  Belly  UK 
26  Eyemouth  Mince  UK 
26  Eyemouth  Quarter  UK 
26  Eyemouth  Thigh  UK 
27  Eyemouth  Chop  UK 
27  Eyemouth  Breast  UK 
27  Eyemouth  Quarter  UK 
27  Eyemouth  Mince  UK 
28  Eyemouth  Chop  UK 
28  Eyemouth  Mince  UK 
28  Eyemouth  Breast  UK 
28  Eyemouth  Whole leg  UK 
29  Cambridge  Chicken thigh  UK 
29  Cambridge  Chicken drumstick  UK 
29  Cambridge  Pork mince  UK 
29  Cambridge  Pork loin  UK 
30  Cambridge  Chicken breast  UK 
30  Cambridge  Chicken wing  UK 
30  Cambridge  Pork mince  UK 
30  Cambridge  Pork chop  UK 
30  Cambridge  Pork mince  UK 
30  Cambridge  Pork belly  UK 
30  Cambridge  Chicken thigh  UK 
30  Cambridge  Chicken drumstick  UK 
31  Cambridge  Breast  UK 
31  Cambridge  Mince  UK 
31  Cambridge  Chop  UK 
31  Cambridge  Thigh  UK 
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32  Cambridge  Chop  UK 
32  Cambridge  Wings  UK 
32  Cambridge  Mince  UK 
32  Cambridge  Quarter  UK 
33  Cambridge  Thigh  UK 
33  Cambridge  Leg  UK 
33  Cambridge  Mince  UK 
33  Cambridge  Chop  UK 
34  Cambridge  Thigh  UK 
34  Cambridge  Mince  UK 
34  Cambridge  Leg  UK 
34  Cambridge  Loin  UK 
35  Cambridge  Mince  UK 
35  Cambridge  Quarter  UK 
35  Cambridge  Wings  UK 
35  Cambridge  Chop  UK 
36  Cambridge  Wings  UK 
36  Cambridge  Drumstick  UK 
36  Cambridge  Mince  UK 
36  Cambridge  Chop  UK 
37  Cambridge  Chop  UK 
37  Cambridge  Breast  UK 
37  Cambridge  Sausage  UK 
38  Cambridge  Chop  UK 
38  Cambridge  Sausage  UK 
38  Cambridge  Legs  UK 


































































































VREN0001  Wastewater  Untreated  W01  2014  A2  97  NA  VSE  2  1  4  4  ERR985077 
VREN0002  Wastewater  Untreated  W01  2014  A1  203  vanA  VanA  2  1  3  9  ERR1036058 
VREN0003  Wastewater  Untreated  W01  2014  A1  796  vanB  VanB  2  1  3  9  ERR985078 
VREN0007  Wastewater  Treated  W01  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  1  6  ERR985079 
VREN0009  Wastewater  Treated  W01  2014  A1  17 
vanA_ 
vanB 
DeltaRS  VanA  2  1  2  1  ERR985080 
VREN0013  Wastewater  Untreated  W01  2014  A1  18  vanA  VanA  2  1  2  1  ERR985081 
VREN0014  Wastewater  Untreated  W01  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  1  6  ERR985082 
VREN0016  Wastewater  Untreated  W01  2014  A1  18  vanA  VanA  2  1  2  1  ERR985083 
VREN0017  Wastewater  Treated  W01  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  2  1  ERR1036059 
VREN0029  Wastewater  Untreated  W01  2014  A1  262  NA  VSE  2  1  2  1  ERR985085 
VREN0030  Wastewater  Untreated  W01  2014  A2  1203  NA  VSE  2  1  2  5  ERR985086 
VREN0031  Wastewater  Untreated  W01  2014  B  178  NA  VSE  2  1  5  3  ERR985087 
VREN0033  Wastewater  Untreated  W01  2014  A2  1216  NA  VSE  2  1  4  4  ERR985092 
VREN0035  Wastewater  Treated  W01  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  3  2  ERR1036060 
VREN0037  Wastewater  Treated  W01  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  1  6  ERR985093 
VREN0038  Wastewater  Treated  W01  2014  A1  787  vanA  VanA  2  1  2  1  ERR985094 
VREN0040  Wastewater  Untreated  W01  2014  A2  1204  NA  VSE  2  1  4  5  ERR985095 
VREN0041  Wastewater  Untreated  W01  2014  A2  97  NA  VSE  2  4  4  ERR985096 
VREN0044  Wastewater  Untreated  W01  2014  A1  780  vanA  VanA  2  1  1  6  ERR985097 
VREN0046  Wastewater  Untreated  W01  2014  A1  780  vanA 
VanA 
Hetero  2  1  3  2  ERR985098 
VREN0055  Wastewater  Treated  W02  2014  A2  1216  NA  VSE  2  1  4  4  ERR987505 
VREN0056  Wastewater  Treated  W02  2014  A2  1  NA  VSE  2  1  4  4  ERR987504 
VREN0057  Wastewater  Treated  W02  2014  A2  1217  NA  VSE  2  1  2  5  ERR987503 
VREN0058  Wastewater  Untreated  W02  2014  A2  1215  NA  VSE  2  1  4  4  ERR987513 
VREN0059  Wastewater  Untreated  W02  2014  B  94  NA  VSE  2  5  3  ERR987502 
VREN0060  Wastewater  Untreated  W02  2014  B  94  NA  VSE  2  1  5  3  ERR987501 
VREN0061  Wastewater  Untreated  W02  2014  B  1202  NA  VSE  2  1  7  7  ERR987500 
VREN0062  Wastewater  Untreated  W02  2014  A2  266  NA  VSE  2  1  4  5  ERR987499 
VREN0063  Wastewater  Untreated  W02  2014  A1  D1  vanA  VanA  2  1  3  2  ERR987507 
VREN0064  Wastewater  Untreated  W02  2014  A1  17 
vanA_ 
vanB 
DeltaRS  VanA  2  1  2  1  ERR987508 
VREN0068  Wastewater  Untreated  W02  2014  A1  18  NA  VSE  2  1  2  1  ERR987515 
VREN0069  Wastewater  Untreated  W02  2014  A2  253  NA  VSE  2  1  4  4  ERR987506 
VREN0070  Wastewater  Untreated  W02  2014  A1  203  vanA  VanA  2  1  3  9  ERR987509 
VREN0071  Wastewater  Treated  W02  2014  A1  17 
vanA_ 
vanB 
DeltaRS  VanA  2  2  1  ERR987510 
VREN0072  Wastewater  Treated  W02  2014  A1  18  vanA  VanA  2  1  2  1  ERR987511 
VREN0073  Wastewater  Treated  W02  2014  A1  D1  vanA  VanA  2  3  2  ERR987512 
VREN0075  Wastewater  Treated  W02  2014  A1  230  vanA  VanA  2  1  3  2  ERR1036061 
VREN0081  Wastewater  Treated  W02  2014  A1  230  vanA  VanA  2  3  2  ERR987542 
VREN0085  Wastewater  Untreated  W02  2014  A1  230  vanA  VanA  2  1  3  2  ERR987541 
VREN0089  Wastewater  Untreated  W02  2014  A1  18  vanA  VanA  2  1  2  1  ERR987540 
VREN0095  Wastewater  Treated  W03  2014  A2  1213  NA  VSE  2  1  4  4  ERR987518 
VREN0096  Wastewater  Treated  W03  2014  B  60  NA  VSE  2  1  5  3  ERR987517 
VREN0097  Wastewater  Treated  W03  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  3  2  ERR987516 
VREN0098  Wastewater  Treated  W03  2014  A1  262  vanA  VanA  2  1  2  1  ERR987514 
VREN0099  Wastewater  Treated  W03  2014  A1  262  vanA  VanA  2  2  1  ERR987557 
VREN0100  Wastewater  Treated  W03  2014  A1  262  vanA  VanA  2  2  1  ERR987556 
VREN0101  Wastewater  Untreated  W03  2014  A2  32  NA  VSE  2  1  2  5  ERR987555 
VREN0111  Wastewater  Untreated  W03  2014  A1  80  vanA 
VanA 
Hetero  2  1  6  ERR987563 
VREN0113  Wastewater  Untreated  W03  2014  A1  412  NA  VSE  2  1  3  9  ERR987527 
VREN0114  Wastewater  Untreated  W03  2014  A1  262  vanA  VanA  2  2  1  ERR987528 
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VREN0115  Wastewater  Untreated  W03  2014  A1  80  vanA 
VanA 
Hetero  2  1  6  ERR987538 
VREN0116  Wastewater  Untreated  W03  2014  A1  17  NA  VSE  2  1  2  1  ERR1036062 
VREN0117  Wastewater  Untreated  W03  2014  A1  80  vanA 
VanA 
Hetero  2  1  1  6  ERR987537 
VREN0118  Wastewater  Untreated  W03  2014  A1  80  vanA 
VanA 
Hetero  2  1  1  6  ERR987536 
VREN0119  Wastewater  Untreated  W03  2014  A2  214  NA  VSE  2  1  2  5  ERR987535 
VREN0120  Wastewater  Untreated  W03  2014  A2  214  NA  VSE  2  2  5  ERR1036063 
VREN0121  Wastewater  Treated  W03  2014  A2  92  NA  VSE  2  1  2  5  ERR987534 
VREN0122  Wastewater  Treated  W03  2014  A2  1211  NA  VSE  2  1  2  5  ERR987533 
VREN0123  Wastewater  Treated  W03  2014  A2  1210  NA  VSE  2  1  2  5  ERR987532 
VREN0124  Wastewater  Treated  W03  2014  A2  1214  NA  VSE  2  1  2  5  ERR987531 
VREN0125  Wastewater  Treated  W04  2014  A2  83  NA  VSE  2  1  4  4  ERR987554 
VREN0127  Wastewater  Treated  W04  2014  A2  32  NA  VSE  2  1  2  5  ERR987522 
VREN0130  Wastewater  Treated  W04  2014  A1  18  NA  VSE  2  1  2  1  ERR987521 
VREN0131  Wastewater  Treated  W04  2014  A1  18  NA  VSE  2  1  2  1  ERR987520 
VREN0133  Wastewater  Treated  W04  2014  A1  78  NA  VSE  2  1  3  9  ERR987545 
VREN0135  Wastewater  Treated  W04  2014  A1  230  vanA  VanA  2  1  3  2  ERR987544 
VREN0136  Wastewater  Treated  W04  2014  A1  78  vanA  VanA  2  1  3  9  ERR987543 
VREN0137  Wastewater  Treated  W04  2014  A1  17 
vanA_ 
vanB 
DeltaRS  VanA  2  1  2  1  ERR987519 
VREN0138  Wastewater  Treated  W04  2014  A1  18  vanA  VanA  2  1  2  1  ERR987551 
VREN0141  Wastewater  Treated  W04  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  1  6  ERR987575 
VREN0144  Wastewater  Untreated  W04  2014  A2  1223  NA  VSE  2  1  4  4  ERR987552 
VREN0148  Wastewater  Untreated  W04  2014  A1  18  NA  VSE  2  1  2  1  ERR987553 
VREN0150  Wastewater  Untreated  W04  2014  A1  80  NA  VSE  2  1  1  6  ERR987576 
VREN0151  Wastewater  Untreated  W04  2014  A1  78  NA  VSE  2  3  9  ERR987577 
VREN0153  Wastewater  Untreated  W04  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  1  6  ERR987578 
VREN0155  Wastewater  Untreated  W04  2014  A1  230  vanA  VanA  2  3  2  ERR987546 
VREN0157  Wastewater  Untreated  W04  2014  B  695  NA  VSE  2  1  5  3  ERR987525 
VREN0160  Wastewater  Untreated  W04  2014  A1  17 
vanA_ 
vanB 
DeltaRS  VanA  2  1  2  1  ERR987526 
VREN0161  Wastewater  Untreated  W04  2014  A1  17 
vanA_ 
vanB 
DeltaRS  VanA  2  2  1  ERR987539 
VREN0162  Wastewater  Untreated  W04  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  1  6  ERR987565 
VREN0166  Livestock  Cattle  F0001  2014  A2  751  NA  VSE  5  1  4  ERR1156181 
VREN0168  Livestock  Cattle  F0001  2014  A2  32  NA  VSE  5  1  5  ERR1156182 
VREN0169  Livestock  Cattle  F0001  2014  A2  1252  NA  VSE  5  1  5  ERR1156183 
VREN0170  Livestock  Cattle  F0001  2014  A2  1232  NA  VSE  5  1  4  ERR1156184 
VREN0171  Livestock  Cattle  F0001  2014  A2  820  NA  VSE  5  1  4  ERR1156185 
VREN0173  Wastewater  Treated  W05  2014  B  654  NA  VSE  2  1  5  3  ERR987588 
VREN0174  Wastewater  Treated  W05  2014  B  928  NA  VSE  2  1  7  7  ERR987589 
VREN0175  Wastewater  Treated  W05  2014  A1  80  NA  VSE  2  3  2  ERR987571 
VREN0176  Wastewater  Treated  W05  2014  A2  192  NA  VSE  2  1  2  5  ERR987582 
VREN0179  Wastewater  Treated  W05  2014  A1  80  NA  VSE  2  1  3  2  ERR987593 
VREN0183  Wastewater  Treated  W05  2014  A1  18  vanA  VanA  2  1  2  1  ERR987592 
VREN0184  Wastewater  Treated  W05  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  6  ERR987530 
VREN0191  Wastewater  Treated  W05  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  1  6  ERR987523 
VREN0193  Wastewater  Treated  W05  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  6  ERR987524 
VREN0194  Wastewater  Untreated  W05  2014  A2  21  NA  VSE  2  1  2  5  ERR987591 
VREN0197  Wastewater  Untreated  W05  2014  A2  22  NA  VSE  2  1  2  5  ERR987587 
VREN0199  Wastewater  Untreated  W05  2014  B  696  NA  VSE  2  1  5  3  ERR987569 
VREN0203  Wastewater  Untreated  W05  2014  A2  401  NA  VSE  2  1  4  5  ERR987570 
VREN0204  Wastewater  Untreated  W05  2014  A1  18  NA  VSE  2  1  2  1  ERR987547 
VREN0206  Wastewater  Untreated  W05  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  6  ERR987548 
VREN0214  Wastewater  Untreated  W05  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  6  ERR987549 
VREN0215  Wastewater  Untreated  W05  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  6  ERR987574 
VREN0216  Wastewater  Untreated  W05  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  6  ERR987550 
VREN0222  Wastewater  Treated  W06  2014  A2  253  NA  VSE  2  1  4  4  ERR987581 
VREN0223  Wastewater  Treated  W06  2014  B  60  NA  VSE  2  1  5  3  ERR987558 
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VREN0226  Wastewater  Treated  W06  2014  A2  168  NA  VSE  2  1  4  4  ERR1036078 
VREN0227  Wastewater  Treated  W06  2014  A1  80  NA  VSE  2  1  1  6  ERR987580 
VREN0228  Wastewater  Treated  W06  2014  A1  787  NA  VSE  2  1  1  6  ERR1036064 
VREN0230  Wastewater  Treated  W06  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  6  ERR987579 
VREN0233  Wastewater  Treated  W06  2014  A1  78  vanA  VanA  2  1  3  9  ERR987564 
VREN0234  Wastewater  Treated  W06  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  3  2  ERR987586 
VREN0235  Wastewater  Treated  W06  2014  A1  78  vanA  VanA  2  1  2  9  ERR987585 
VREN0237  Wastewater  Treated  W06  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  1  6  ERR987590 
VREN0246  Wastewater  Untreated  W06  2014  A2  22  NA  VSE  2  1  2  5  ERR987560 
VREN0247  Wastewater  Untreated  W06  2014  B  94  NA  VSE  2  1  5  3  ERR987561 
VREN0249  Wastewater  Untreated  W06  2014  A1  18  NA  VSE  2  1  2  1  ERR987562 
VREN0250  Wastewater  Untreated  W06  2014  A1  80  NA  VSE  2  1  6  ERR987584 
VREN0252  Wastewater  Untreated  W06  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  6  ERR987583 
VREN0253  Wastewater  Untreated  W06  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  1  6  ERR987566 
VREN0254  Wastewater  Untreated  W06  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  6  ERR987567 
VREN0259  Wastewater  Untreated  W06  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  6  ERR987572 
VREN0263  Wastewater  Untreated  W06  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  6  ERR987568 
VREN0264  Wastewater  Treated  W07  2014  A2  372  NA  VSE  2  1  4  4  ERR987594 
VREN0265  Wastewater  Treated  W07  2014  B  94  NA  VSE  2  1  5  3  ERR987595 
VREN0269  Wastewater  Treated  W07  2014  B  107  NA  VSE  2  1  7  7  ERR987596 
VREN0270  Wastewater  Treated  W07  2014  A1  18  NA  VSE  2  1  2  1  ERR987597 
VREN0271  Wastewater  Treated  W07  2014  A2  192  NA  VSE  2  1  2  5  ERR987598 
VREN0275  Wastewater  Treated  W07  2014  A1  787  vanA  VanA  2  1  1  6  ERR985014 
VREN0283  Wastewater  Treated  W07  2014  A1  787  vanA  VanA  2  1  6  ERR1069050 
VREN0285  Wastewater  Treated  W07  2014  A1  262  vanA  VanA  2  1  2  1  ERR985015 
VREN0286  Wastewater  Treated  W07  2014  A1  262  vanA  VanA  2  1  2  1  ERR1036056 
VREN0288  Wastewater  Treated  W07  2014  A1  787  vanA  VanA  2  1  6  ERR985021 
VREN0292  Wastewater  Untreated  W07  2014  B  1202  NA  VSE  2  1  7  7  ERR1069048 
VREN0295  Wastewater  Untreated  W07  2014  A2  1209  NA  VSE  2  1  4  4  ERR987599 
VREN0296  Wastewater  Untreated  W07  2014  A2  80  NA  VSE  2  1  2  5  ERR987600 
VREN0297  Wastewater  Untreated  W07  2014  A1  412  NA  VSE  2  1  3  9  ERR987601 
VREN0300  Wastewater  Untreated  W07  2014  A1  17 
vanBDel
taRS  VSE  2  1  2  1  ERR987602 
VREN0301  Wastewater  Untreated  W07  2014  A1  262  vanA  VanA  2  2  1  ERR1069051 
VREN0302  Wastewater  Untreated  W07  2014  A1  787  vanA  VanA  2  1  2  1  ERR985022 
VREN0304  Wastewater  Untreated  W07  2014  A1  262  vanA  VanA  2  1  2  1  ERR985023 
VREN0308  Wastewater  Untreated  W07  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  1  6  ERR985024 
VREN0314  Wastewater  Untreated  W07  2014  A1  787  vanA  VanA  2  1  6  ERR985016 
VREN0316 
Hospital 
sewer  NA  CUH  2014  B  1442  NA  VSE  1  7  ERR1557030 
VREN0317 
Hospital 
sewer  NA  CUH  2014  A1  80  vanA  VanA  1  1  ERR1557031 
VREN0318 
Hospital 
sewer  NA  CUH  2014  A1  18  NA  VSE  1  2  ERR1557032 
VREN0319 
Hospital 
sewer  NA  CUH  2014  A1  80  vanA  VanA  1  1  ERR1585853 
VREN0320 
Hospital 
sewer  NA  CUH  2014  A1  18  NA  VSE  1  2  ERR1557033 
VREN0321 
Hospital 
sewer  NA  CUH  2014  A1  132  NA  VSE  1  1  ERR1557034 
VREN0323 
Hospital 
sewer  NA  CUH  2014  A1  17 
vanA_va
nBDelta
RS  VanA  1  2  ERR1556889 
VREN0328 
Hospital 
sewer  NA  CUH  2014  A1  1455  vanA  VanA  1  1  ERR1557035 
VREN0331 
Hospital 
sewer  NA  CUH  2014  A1  117  vanA  VanA  1  3  ERR1557036 
VREN0332 
Hospital 
sewer  NA  CUH  2014  A1  17 
vanA_va
nBDelta
RS  VanA  1  2  ERR1556887 
VREN0333  Livestock  Pig  F0002  2014  A2  104  NA  VSE  5  1  5  ERR1156186 
VREN0334  Livestock  Pig  F0002  2014  A2  1239  NA  VSE  5  1  4  ERR1156187 
VREN0335  Livestock  Pig  F0002  2014  A2  324  NA  VSE  5  1  5  ERR1156188 
VREN0336  Livestock  Pig  F0002  2014  A2  56  NA  VSE  5  1  8  ERR1156189 
VREN0337  Livestock  Pig  F0002  2014  A2  56  NA  VSE  5  8  ERR1156190 
VREN0338  Livestock  Pig  F0002  2014  B  1258  NA  VSE  5  1  3  ERR1156191 
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VREN0341  Livestock  Pig  F0002  2014  A2  505  NA  VSE  5  1  4  ERR1156192 
VREN0342  Livestock  Pig  F0002  2014  A2  56  NA  VSE  5  8  ERR1156193 
VREN0343  Livestock  Pig  F0002  2014  A2  56  NA  VSE  5  8  ERR1156194 
VREN0344  Livestock  Pig  F0002  2014  A2  56  NA  VSE  5  8  ERR1156195 
VREN0345  Livestock  Pig  F0002  2014  A2  56  NA  VSE  5  8  ERR1156196 
VREN0346  Livestock  Pig  F0002  2014  A2  19  NA  VSE  5  1  5  ERR1156197 
VREN0347  Livestock  Pig  F0002  2014  A2  56  NA  VSE  5  1  8  ERR1100601 
VREN0349  Livestock  Pig  F0002  2014  A2  56  NA  VSE  5  8  ERR1156198 
VREN0351  Wastewater  Treated  W08  2014  B  474  NA  VSE  2  1  6  10  ERR987603 
VREN0353  Wastewater  Treated  W08  2014  B  696  NA  VSE  2  1  5  3  ERR987604 
VREN0354  Wastewater  Treated  W08  2014  A1  18  NA  VSE  2  1  2  1  ERR987605 
VREN0355  Wastewater  Treated  W08  2014  A2  192  NA  VSE  2  1  2  5  ERR987606 
VREN0357  Wastewater  Treated  W08  2014  A2  266  NA  VSE  2  1  4  5  ERR987607 
VREN0358  Wastewater  Treated  W08  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  1  6  ERR985025 
VREN0363  Wastewater  Untreated  W08  2014  A2  1233  NA  VSE  2  1  4  4  ERR987608 
VREN0364  Wastewater  Untreated  W08  2014  B  296  NA  VSE  2  1  5  3  ERR987609 
VREN0365  Wastewater  Untreated  W08  2014  B  296  NA  VSE  2  5  3  ERR987610 
VREN0366  Wastewater  Untreated  W08  2014  A1  18  NA  VSE  2  2  1  ERR987611 
VREN0369  Wastewater  Untreated  W08  2014  A1  18  NA  VSE  2  2  1  ERR987612 
VREN0370  Wastewater  Untreated  W08  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  6  ERR985028 
VREN0371  Wastewater  Untreated  W08  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  6  ERR1069052 
VREN0372  Wastewater  Untreated  W08  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  6  ERR985029 
VREN0373  Wastewater  Treated  W09  2014  B  94  NA  VSE  2  1  5  3  ERR987613 
VREN0376  Wastewater  Treated  W09  2014  B  474  NA  VSE  2  1  6  10  ERR987614 
VREN0377  Wastewater  Treated  W09  2014  A1  18  NA  VSE  2  1  2  1  ERR987615 
VREN0378  Wastewater  Treated  W09  2014  A2  19  NA  VSE  2  1  2  5  ERR987616 
VREN0379  Wastewater  Treated  W09  2014  A1  18  NA  VSE  2  1  2  1  ERR987617 
VREN0381  Wastewater  Treated  W09  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  1  6  ERR985030 
VREN0382  Wastewater  Treated  W09  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  1  6  ERR1036055 
VREN0383  Wastewater  Treated  W09  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  1  6  ERR985031 
VREN0384  Wastewater  Treated  W09  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  1  6  ERR985032 
VREN0385  Wastewater  Treated  W09  2014  A1  787  vanA  VanA  2  1  1  6  ERR985033 
VREN0386  Wastewater  Untreated  W09  2014  B  1244  NA  VSE  2  1  5  3  ERR987618 
VREN0387  Wastewater  Untreated  W09  2014  A2  192  NA  VSE  2  1  2  5  ERR987619 
VREN0389  Wastewater  Untreated  W09  2014  A1  18  NA  VSE  2  1  2  1  ERR987620 
VREN0390  Wastewater  Untreated  W09  2014  A1  80  NA  VSE  2  1  1  6  ERR1036065 
VREN0392  Wastewater  Untreated  W09  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  3  2  ERR985035 
VREN0393  Wastewater  Untreated  W09  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  1  6  ERR1069053 
VREN0394  Wastewater  Untreated  W09  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  6  ERR1036066 
VREN0395  Wastewater  Untreated  W09  2014  A1  787  vanA  VanA  2  1  6  ERR1036080 
VREN0396  Wastewater  Untreated  W09  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  6  ERR1036067 
VREN0397  Wastewater  Untreated  W10  2014  A2  38  NA  VSE  2  1  4  4  ERR987621 
VREN0398  Wastewater  Untreated  W10  2014  A2  38  NA  VSE  2  1  4  4  ERR987622 
VREN0399  Wastewater  Untreated  W10  2014  A2  38  NA  VSE  2  4  4  ERR987623 
VREN0400  Wastewater  Untreated  W10  2014  B  60  NA  VSE  2  1  5  3  ERR987624 
VREN0401  Wastewater  Untreated  W10  2014  B  1135  NA  VSE  2  1  5  3  ERR987625 
VREN0402  Wastewater  Untreated  W10  2014  A1  18  NA  VSE  2  1  2  1  ERR987626 
VREN0403  Wastewater  Untreated  W10  2014  A1  192  NA  VSE  2  1  3  9  ERR987627 
VREN0404  Wastewater  Untreated  W10  2014  A1  18  NA  VSE  2  2  1  ERR987628 
VREN0405  Wastewater  Untreated  W10  2014  A1  203 
vanADel
tavanX  VSE  2  1  3  9  ERR987629 
VREN0406  Wastewater  Untreated  W10  2014  A1  18  NA  VSE  2  2  1  ERR987630 
VREN0407  Wastewater  Untreated  W10  2014  A1  192  vanA  VanA  2  1  3  9  ERR985007 
VREN0408  Wastewater  Untreated  W10  2014  A1  780  vanA  VanA  2  1  3  2  ERR1069049 
VREN0409  Wastewater  Untreated  W10  2014  A1  780  vanA  VanA  2  1  3  2  ERR985008 
VREN0410  Wastewater  Untreated  W10  2014  A1  780  vanA  VanA  2  3  2  ERR985009 
VREN0411  Wastewater  Untreated  W10  2014  A1  780  vanA  VanA  2  1  3  2  ERR1036068 
VREN0412  Wastewater  Untreated  W10  2014  A1  780  vanA  VanA  2  3  2  ERR985017 
VREN0413  Wastewater  Untreated  W10  2014  A1  780  vanA  VanA  2  3  2  ERR985018 
VREN0414  Wastewater  Untreated  W10  2014  A1  780  vanA  VanA  2  3  2  ERR985019 
VREN0415  Wastewater  Treated  W11  2014  A2  413  NA  VSE  2  1  2  5  ERR987631 
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VREN0416  Wastewater  Treated  W11  2014  B  94  NA  VSE  2  1  5  3  ERR987632 
VREN0417  Wastewater  Treated  W11  2014  B  224  NA  VSE  2  1  7  7  ERR987633 
VREN0418  Wastewater  Treated  W11  2014  A2  70  NA  VSE  2  1  4  4  ERR987634 
VREN0419  Wastewater  Treated  W11  2014  B  94  NA  VSE  2  1  5  3  ERR987635 
VREN0421  Wastewater  Untreated  W11  2014  B  1255  NA  VSE  2  1  7  7  ERR987636 
VREN0422  Wastewater  Untreated  W11  2014  B  94  NA  VSE  2  5  3  ERR987637 
VREN0423  Wastewater  Untreated  W11  2014  A2  640  NA  VSE  2  1  4  8  ERR987638 
VREN0424  Wastewater  Untreated  W11  2014  A1  18  NA  VSE  2  1  2  1  ERR987639 
VREN0425  Wastewater  Untreated  W11  2014  A1  80  vanA  VanA  2  3  2  ERR985036 
VREN0426  Wastewater  Untreated  W11  2014  A2  569  NA  VSE  2  1  4  4  ERR987640 
VREN0427  Wastewater  Untreated  W11  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  3  2  ERR985026 
VREN0428  Wastewater  Untreated  W11  2014  A1  80  vanA  VanA  2  3  2  ERR985037 
VREN0429  Wastewater  Untreated  W11  2014  A1  80  vanA  VanA  2  3  2  ERR985038 
VREN0430  Wastewater  Untreated  W11  2014  A1  80  vanA  VanA  2  3  2  ERR1036069 
VREN0431  Wastewater  Untreated  W11  2014  A1  80  vanA  VanA  2  3  2  ERR985041 
VREN0432  Wastewater  Untreated  W11  2014  A1  80  vanA  VanA  2  3  2  ERR985042 
VREN0433  Wastewater  Untreated  W11  2014  A1  80  vanA  VanA  2  3  2  ERR1069054 
VREN0434  Wastewater  Untreated  W11  2014  A1  80  vanA  VanA  2  3  2  ERR1036052 
VREN0435  Livestock  Pig  F0003  2014  A2  123  NA  VSE  5  1  4  ERR1156199 
VREN0436  Livestock  Pig  F0003  2014  A2  10  NA  VSE  5  1  4  ERR1156200 
VREN0438  Livestock  Pig  F0004  2014  A2  1222  NA  VSE  5  1  4  ERR1156201 
VREN0439  Livestock  Pig  F0004  2014  A2  1222  NA  VSE  5  4  ERR1156202 
VREN0440  Livestock  Pig  F0004  2014  A2  22  NA  VSE  5  1  5  ERR1156203 
VREN0441  Livestock  Pig  F0004  2014  A2  324  NA  VSE  5  1  5  ERR1156204 
VREN0442  Livestock  Pig  F0004  2014  A2  324  NA  VSE  5  5  ERR1156205 
VREN0443  Livestock  Pig  F0004  2014  A1  1263  NA  VSE  5  1  1  ERR1156206 
VREN0444  Livestock  Pig  F0004  2014  A1  18  NA  VSE  5  1  1  ERR1156207 
VREN0445  Livestock  Pig  F0004  2014  A1  18  NA  VSE  5  1  ERR1156208 
VREN0446  Livestock  Pig  F0003  2014  A2  32  NA  VSE  5  1  5  ERR1156209 
VREN0449  Livestock  Pig  F0003  2014  A2  1245  NA  VSE  5  1  4  ERR1156210 
VREN0450  Livestock  Pig  F0003  2014  A2  142  NA  VSE  5  1  4  ERR1156211 
VREN0452  Livestock  Pig  F0004  2014  A1  18  NA  VSE  5  1  ERR1156212 
VREN0453  Livestock  Pig  F0004  2014  A1  18  NA  VSE  5  1  ERR1156213 
VREN0454  Livestock  Pig  F0004  2014  A1  18  NA  VSE  5  1  ERR1156214 
VREN0455  Livestock  Pig  F0004  2014  A1  18  NA  VSE  5  1  ERR1156215 
VREN0456  Wastewater  Treated  W12  2014  B  361  NA  VSE  2  1  5  3  ERR987641 
VREN0457  Wastewater  Treated  W12  2014  A2  32  NA  VSE  2  1  2  5  ERR987642 
VREN0458  Wastewater  Treated  W12  2014  A1  18  NA  VSE  2  1  2  1  ERR987643 
VREN0459  Wastewater  Treated  W12  2014  A1  80  NA  VSE  2  1  1  6  ERR987644 
VREN0460  Wastewater  Treated  W12  2014  A1  17 
vanA_va
nBDelta
RS  VanA  2  1  2  1  ERR985043 
VREN0461  Wastewater  Treated  W12  2014  A1  117  vanA  VanA  2  1  1  6  ERR985044 
VREN0462  Wastewater  Treated  W12  2014  A1  17 
vanA_va
nBDelta
RS  VanA  2  1  2  1  ERR985045 
VREN0463  Wastewater  Treated  W12  2014  A1  787  vanA  VanA  2  1  1  6  ERR987645 
VREN0464  Wastewater  Treated  W12  2014  A2  266  NA  VSE  2  1  4  5  ERR987646 
VREN0465  Wastewater  Untreated  W12  2014  B  1261  NA  VSE  2  1  5  3  ERR987647 
VREN0466  Wastewater  Untreated  W12  2014  A1  80  NA  VSE  2  1  6  ERR987648 
VREN0467  Wastewater  Untreated  W12  2014  A1  80  NA  VSE  2  1  6  ERR987649 
VREN0468  Wastewater  Untreated  W12  2014  A1  80 
vanADel
taRS  VSE  2  1  1  6  ERR987650 
VREN0469  Wastewater  Untreated  W12  2014  A1  262  NA  VSE  2  1  2  1  ERR987651 
VREN0470  Wastewater  Untreated  W12  2014  A1  117  vanA  VanA  2  1  6  ERR985048 
VREN0471  Wastewater  Untreated  W12  2014  A1  117  vanA  VanA  2  1  6  ERR985049 
VREN0472  Wastewater  Untreated  W12  2014  A1  117  vanA  VanA  2  1  6  ERR985050 
VREN0473  Wastewater  Untreated  W12  2014  A1  17 
vanA_va
nBDelta
RS  VanA  2  2  1  ERR985051 
VREN0479  Wastewater  Untreated  W13  2014  A2  266  NA  VSE  2  1  4  5  ERR987652 
VREN0480  Wastewater  Untreated  W13  2014  A2  266  NA  VSE  2  4  5  ERR987653 
VREN0481  Wastewater  Untreated  W13  2014  A2  266  NA  VSE  2  4  5  ERR984971 
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VREN0482  Wastewater  Untreated  W13  2014  A2  266  NA  VSE  2  4  5  ERR984972 
VREN0483  Wastewater  Untreated  W13  2014  A2  266  NA  VSE  2  4  5  ERR1069044 
VREN0485  Wastewater  Untreated  W13  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  6  ERR985052 
VREN0486  Wastewater  Untreated  W13  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  6  ERR985053 
VREN0487  Wastewater  Untreated  W13  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  6  ERR985054 
VREN0488  Wastewater  Untreated  W13  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  6  ERR985055 
VREN0489  Wastewater  Untreated  W13  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  6  ERR985056 
VREN0490  Wastewater  Untreated  W13  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  1  6  ERR985057 
VREN0494  Wastewater  Treated  W13  2014  A2  253  NA  VSE  2  1  4  4  ERR984973 
VREN0495  Wastewater  Treated  W13  2014  A2  266  NA  VSE  2  4  5  ERR984974 
VREN0496  Wastewater  Treated  W13  2014  A2  266  NA  VSE  2  4  5  ERR984975 
VREN0497  Wastewater  Treated  W13  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  6  ERR1036043 
VREN0498  Wastewater  Treated  W13  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  6  ERR985058 
VREN0499  Wastewater  Treated  W13  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  6  ERR985059 
VREN0500  Wastewater  Untreated  W14  2014  A2  52  NA  VSE  2  1  4  4  ERR984976 
VREN0501  Wastewater  Untreated  W14  2014  A2  92  NA  VSE  2  1  2  5  ERR1036079 
VREN0502  Wastewater  Untreated  W14  2014  A1  772  NA  VSE  2  1  3  9  ERR984977 
VREN0503  Wastewater  Untreated  W14  2014  A1  761  NA  VSE  2  1  1  6  ERR984978 
VREN0505  Wastewater  Untreated  W14  2014  A2  168  NA  VSE  2  1  4  4  ERR1036057 
VREN0506  Wastewater  Untreated  W14  2014  A1  1220  vanA  VanA  2  1  6  ERR1036053 
VREN0507  Wastewater  Untreated  W14  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  6  ERR985005 
VREN0508  Wastewater  Untreated  W14  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  6  ERR985020 
VREN0509  Wastewater  Untreated  W14  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  6  ERR985027 
VREN0510  Wastewater  Untreated  W14  2014  A1  1220  vanA  VanA  2  1  1  6  ERR985039 
VREN0511  Wastewater  Untreated  W14  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  6  ERR1036054 
VREN0512  Wastewater  Untreated  W14  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  6  ERR985040 
VREN0513  Wastewater  Untreated  W14  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  6  ERR1036051 
VREN0514  Wastewater  Untreated  W14  2014  A1  18  vanA  VanA  2  1  2  1  ERR1036070 
VREN0515  Wastewater  Untreated  W14  2014  A1  1220  vanA  VanA  2  1  6  ERR985046 
VREN0516  Wastewater  Treated  W14  2014  A2  253  NA  VSE  2  1  4  4  ERR984979 
VREN0519  Wastewater  Treated  W14  2014  B  1221  NA  VSE  2  1  7  7  ERR1069045 
VREN0521  Wastewater  Treated  W14  2014  A1  203  NA  VSE  2  1  3  9  ERR985001 
VREN0522  Wastewater  Treated  W14  2014  A1  192  NA  VSE  2  1  3  9  ERR984980 
VREN0524  Wastewater  Treated  W14  2014  A1  80  NA  VSE  2  1  1  6  ERR984981 
VREN0525  Wastewater  Treated  W13  2014  A2  266  NA  VSE  2  4  5  ERR985002 
VREN0526  Wastewater  Treated  W13  2014  A2  266  NA  VSE  2  4  5  ERR984982 
VREN0527  Wastewater  Treated  W13  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  6  ERR985099 
VREN0528  Wastewater  Treated  W15  2014  A1  80  NA  VSE  2  1  1  6  ERR984983 
VREN0529  Wastewater  Treated  W15  2014  A1  203 
vanADel
taRS  VSE  2  1  3  9  ERR984984 
VREN0530  Wastewater  Treated  W15  2014  A1  18  NA  VSE  2  1  2  1  ERR984985 
VREN0531  Wastewater  Treated  W15  2014  A1  18  NA  VSE  2  1  2  1  ERR984986 
VREN0532  Wastewater  Treated  W15  2014  A1  17 
vanBDel
taRS  VSE  2  1  2  1  ERR1069046 
VREN0533  Wastewater  Treated  W15  2014  A1  78  vanA  VanA  2  3  9  ERR985084 
VREN0534  Wastewater  Treated  W15  2014  A1  78  vanA  VanA  2  1  3  9  ERR985064 
VREN0535  Wastewater  Treated  W15  2014  A1  78  vanA  VanA  2  3  9  ERR1036071 
VREN0536  Wastewater  Treated  W15  2014  A1  78  vanA  VanA  2  3  9  ERR1036072 
VREN0537  Wastewater  Treated  W15  2014  A1  78  vanA  VanA  2  3  9  ERR1036073 
VREN0539  Wastewater  Untreated  W15  2014  A1  17 
vanBDel
taRS  VSE  2  1  2  1  ERR984987 
VREN0540  Wastewater  Untreated  W15  2014  A2  533  NA  VSE  2  1  4  5  ERR984988 
VREN0542  Wastewater  Untreated  W15  2014  A1  80  NA  VSE  2  1  1  6  ERR984989 
VREN0543  Wastewater  Untreated  W15  2014  A1  280  vanA  VanA  2  1  3  2  ERR985065 
VREN0544  Wastewater  Untreated  W15  2014  A1  80  NA  VSE  2  1  3  2  ERR984990 
VREN0546  Wastewater  Untreated  W15  2014  A1  80  NA  VSE  2  1  1  6  ERR984991 
VREN0547  Wastewater  Untreated  W15  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  1  6  ERR985066 
VREN0550  Wastewater  Untreated  W15  2014  A1  78  vanA  VanA  2  3  9  ERR1036074 
VREN0551  Wastewater  Untreated  W15  2014  A1  78  vanA  VanA  2  3  9  ERR985067 
VREN0552  Wastewater  Untreated  W15  2014  A1  17 
vanA_va
nBDelta
RS  VanA  2  1  2  1  ERR985068 
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VREN0554  Wastewater  Treated  W16  2014  A2  22  NA  VSE  2  1  2  5  ERR984992 
VREN0555  Wastewater  Treated  W16  2014  A2  1262  NA  VSE  2  1  2  5  ERR984993 
VREN0558  Wastewater  Treated  W16  2014  B  623  NA  VSE  2  1  7  7  ERR1069047 
VREN0559  Wastewater  Treated  W16  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  1  6  ERR985069 
VREN0561  Wastewater  Treated  W16  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  6  ERR985070 
VREN0562  Wastewater  Treated  W16  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  1  6  ERR985071 
VREN0563  Wastewater  Treated  W16  2014  A1  17 
vanA_va
nBDelta
RS  VanA  2  2  1  ERR985072 
VREN0564  Wastewater  Treated  W16  2014  A1  17 
vanA_va
nBDelta
RS  VanA  2  1  2  1  ERR985047 
VREN0566  Wastewater  Untreated  W16  2014  B  834  NA  VSE  2  1  7  3  ERR984994 
VREN0567  Wastewater  Untreated  W16  2014  A1  202  NA  VSE  2  1  1  1  ERR984995 
VREN0568  Wastewater  Untreated  W16  2014  A1  262  NA  VSE  2  1  2  1  ERR984996 
VREN0569  Wastewater  Untreated  W16  2014  A1  18  NA  VSE  2  1  2  1  ERR984997 
VREN0571  Wastewater  Untreated  W16  2014  A1  1029  NA  VSE  2  1  2  1  ERR984998 
VREN0573  Wastewater  Untreated  W16  2014  A1  17 
vanA_va
nBDelta
RS  VanA  2  2  1  ERR985060 
VREN0574  Wastewater  Untreated  W16  2014  A1  992  vanA  VanA  2  1  3  2  ERR985073 
VREN0576  Wastewater  Untreated  W16  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  2  1  ERR985074 
VREN0577  Wastewater  Untreated  W16  2014  A1  992  vanA  VanA  2  1  3  2  ERR985075 
VREN0578  Wastewater  Untreated  W16  2014  A1  992  vanA  VanA  2  1  3  2  ERR985076 
VREN0579  Wastewater  Treated  W16  2014  A2  885  NA  VSE  2  1  4  8  ERR984999 
VREN0580  Wastewater  Treated  W16  2014  A2  19  NA  VSE  2  1  2  5  ERR985000 
VREN0581  Livestock  Pig  F0005  2014  B  834  NA  VSE  5  1  3  ERR1156216 
VREN0582  Livestock  Pig  F0005  2014  A2  56  NA  VSE  5  1  8  ERR1156217 
VREN0583  Livestock  Pig  F0005  2014  A2  56  NA  VSE  5  8  ERR1156218 
VREN0584  Livestock  Pig  F0005  2014  A2  56  NA  VSE  5  8  ERR1156219 
VREN0585  Livestock  Pig  F0005  2014  A2  56  NA  VSE  5  8  ERR1156220 
VREN0586  Livestock  Pig  F0005  2014  A2  19  NA  VSE  5  1  5  ERR1156221 
VREN0587  Livestock  Pig  F0005  2014  A1  18  NA  VSE  5  1  1  ERR1156222 
VREN0588  Livestock  Pig  F0005  2014  A1  17  NA  VSE  5  1  1  ERR1156223 
VREN0589  Livestock  Pig  F0005  2014  A1  17  NA  VSE  5  1  ERR1156224 
VREN0590  Livestock  Pig  F0005  2014  A1  17  NA  VSE  5  1  ERR1156225 
VREN0591  Livestock  Pig  F0005  2014  A2  97  NA  VSE  5  1  4  ERR1156226 
VREN0592  Livestock  Pig  F0005  2014  A2  1226  NA  VSE  5  1  4  ERR1156227 
VREN0593  Livestock  Pig  F0006  2014  A2  22  NA  VSE  5  1  5  ERR1156228 
VREN0594  Livestock  Pig  F0006  2014  A2  22  NA  VSE  5  5  ERR1156229 
VREN0595  Livestock  Pig  F0006  2014  A2  142  NA  VSE  5  1  4  ERR1156230 
VREN0596  Livestock  Pig  F0006  2014  A2  1228  NA  VSE  5  1  5  ERR1156231 
VREN0597  Livestock  Pig  F0006  2014  A2  1228  NA  VSE  5  5  ERR1156232 
VREN0598  Livestock  Pig  F0006  2014  A2  505  NA  VSE  5  1  4  ERR1156233 
VREN0599  Livestock  Pig  F0006  2014  A2  505  NA  VSE  5  4  ERR1156234 
VREN0600  Livestock  Pig  F0006  2014  A2  505  NA  VSE  5  4  ERR1156235 
VREN0601  Livestock  Pig  F0006  2014  A2  56  NA  VSE  5  1  8  ERR1156236 
VREN0602  Livestock  Pig  F0006  2014  A2  128  NA  VSE  5  1  5  ERR1156237 
VREN0603  Livestock  Pig  F0006  2014  A2  505  NA  VSE  5  4  ERR1156238 
VREN0604  Livestock  Pig  F0006  2014  A2  1228  NA  VSE  5  5  ERR1156239 
VREN0605  Livestock  Pig  F0006  2014  A2  1228  NA  VSE  5  5  ERR1156240 
VREN0606  Livestock  Pig  F0007  2014  A2  1237  NA  VSE  5  1  4  ERR1156241 
VREN0607  Livestock  Pig  F0007  2014  A2  501  NA  VSE  5  1  5  ERR1156242 
VREN0611  Livestock  Pig  F0007  2014  A2  184  NA  VSE  5  1  4  ERR1156320 
VREN0615  Livestock  Pig  F0007  2014  A2  1235  NA  VSE  5  1  4  ERR1156243 
VREN0616  Livestock  Pig  F0007  2014  A2  374  NA  VSE  5  1  4  ERR1156244 
VREN0622  Livestock  Pig  F0008  2014  A2  10  NA  VSE  5  1  4  ERR1156245 
VREN0623  Livestock  Pig  F0008  2014  A2  49  NA  VSE  5  1  4  ERR1156246 
VREN0626  Livestock  Pig  F0008  2014  A2  1260  NA  VSE  5  1  4  ERR1156247 
VREN0629  Livestock  Pig  F0008  2014  A2  97  NA  VSE  5  1  4  ERR1156248 
VREN0630  Livestock  Pig  F0008  2014  A2  1222  NA  VSE  5  1  4  ERR1156249 
VREN0632  Livestock  Pig  F0008  2014  A2  97  NA  VSE  5  1  4  ERR1156250 
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VREN0633  Livestock  Pig  F0008  2014  A2  150  NA  VSE  5  1  4  ERR1156251 
VREN0637  Wastewater  Treated  W17  2014  B  604  NA  VSE  2  1  5  3  ERR985004 
VREN0638  Wastewater  Treated  W17  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  1  6  ERR985061 
VREN0639  Wastewater  Treated  W17  2014  A1  18  NA  VSE  2  1  2  1  ERR985034 
VREN0640  Wastewater  Treated  W17  2014  A1  1263  NA  VSE  2  1  2  1  ERR985006 
VREN0641  Wastewater  Treated  W17  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  1  6  ERR985062 
VREN0642  Wastewater  Treated  W17  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  1  6  ERR985063 
VREN0643  Wastewater  Treated  W17  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  6  ERR1036035 
VREN0644  Wastewater  Untreated  W17  2014  B  178  NA  VSE  2  1  5  3  ERR985010 
VREN0647  Wastewater  Untreated  W17  2014  A2  148  NA  VSE  2  1  4  8  ERR985011 
VREN0648  Wastewater  Untreated  W17  2014  A1  80  NA  VSE  2  1  1  6  ERR985012 
VREN0649  Wastewater  Untreated  W17  2014  A1  80  NA  VSE  2  1  1  6  ERR985013 
VREN0650  Wastewater  Untreated  W17  2014  A1  117  vanA  VanA  2  1  3  2  ERR985088 
VREN0652  Wastewater  Untreated  W17  2014  A1  412  NA  VSE  2  1  3  9  ERR985089 
VREN0653  Wastewater  Untreated  W17  2014  A1  64  NA  VSE  2  1  2  1  ERR985090 
VREN0655  Wastewater  Untreated  W17  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  1  6  ERR985091 
VREN0656  Wastewater  Untreated  W17  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  6  ERR985100 
VREN0661  Wastewater  Untreated  W17  2014  A1  17 
vanA_va
nBDelta
RS  VanA  2  1  2  1  ERR985102 
VREN0663  Wastewater  Untreated  W17  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  1  6  ERR985103 
VREN0664  Wastewater  Treated  W18  2014  B  1218  NA  VSE  2  1  5  3  ERR985104 
VREN0666  Wastewater  Treated  W18  2014  A2  253  NA  VSE  2  1  4  4  ERR985105 
VREN0668  Wastewater  Treated  W18  2014  A2  1212  NA  VSE  2  1  4  4  ERR985106 
VREN0669  Wastewater  Treated  W18  2014  A1  80  NA  VSE  2  1  1  6  ERR985107 
VREN0672  Wastewater  Treated  W18  2014  A2  401  NA  VSE  2  1  4  5  ERR985108 
VREN0674  Wastewater  Treated  W18  2014  A1  203  vanA  VanA  2  1  3  9  ERR985109 
VREN0675  Wastewater  Treated  W18  2014  A1  203  vanA  VanA  2  3  9  ERR985110 
VREN0676  Wastewater  Treated  W18  2014  A1  203  vanA  VanA  2  1  3  9  ERR985111 
VREN0677  Wastewater  Treated  W18  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  1  6  ERR985112 
VREN0678  Wastewater  Treated  W18  2014  A1  78  vanA  VanA  2  1  3  9  ERR985113 
VREN0680  Wastewater  Untreated  W18  2014  B  1219  NA  VSE  2  1  7  7  ERR985114 
VREN0681  Wastewater  Untreated  W18  2014  B  1205  NA  VSE  2  1  5  3  ERR985115 
VREN0683  Wastewater  Untreated  W18  2014  A1  80  NA  VSE  2  1  1  6  ERR985116 
VREN0684  Wastewater  Untreated  W18  2014  A1  280 
vanBDel
taRS  VSE  2  1  2  1  ERR985117 
VREN0685  Wastewater  Untreated  W18  2014  A1  612  NA  VSE  2  1  3  2  ERR985118 
VREN0688  Wastewater  Untreated  W18  2014  A1  230  vanA  VanA  2  1  3  2  ERR985119 
VREN0689  Wastewater  Untreated  W18  2014  A1  280 
vanA_va
nBDelta
RS  VanA  2  1  2  1  ERR985120 
VREN0690  Wastewater  Untreated  W18  2014  A1  203  vanA  VanA  2  1  3  9  ERR985121 
VREN0692  Wastewater  Untreated  W18  2014  A1  203  vanA  VanA  2  3  9  ERR985122 
VREN0693  Wastewater  Untreated  W18  2014  A1  17 
vanA_va
nBDelta
RS  VanA  2  1  2  1  ERR985123 
VREN0695  Wastewater  Treated  W19  2014  A2  502  NA  VSE  2  1  2  5  ERR985124 
VREN0697  Wastewater  Treated  W19  2014  B  1202  NA  VSE  2  1  7  7  ERR985125 
VREN0698  Wastewater  Treated  W19  2014  A2  401  NA  VSE  2  1  4  5  ERR985126 
VREN0699  Wastewater  Treated  W19  2014  A1  1263  NA  VSE  2  1  2  1  ERR985127 
VREN0701  Wastewater  Treated  W19  2014  A1  132  NA  VSE  2  1  1  6  ERR985129 
VREN0704  Wastewater  Treated  W19  2014  A1  78  vanA  VanA  2  1  3  9  ERR985128 
VREN0705  Wastewater  Treated  W19  2014  A1  17 
vanA_va
nBDelta
RS  VanA  2  1  2  1  ERR985130 
VREN0706  Wastewater  Treated  W19  2014  A1  17 
vanA_va
nBDelta
RS  VanA  2  2  1  ERR985131 
VREN0707  Wastewater  Treated  W19  2014  A1  78  vanA  VanA  2  3  9  ERR985132 
VREN0708  Wastewater  Treated  W19  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  2  1  ERR985133 
VREN0709  Wastewater  Untreated  W19  2014  A2  253  NA  VSE  2  1  4  4  ERR985134 
VREN0710  Wastewater  Untreated  W19  2014  B  623  NA  VSE  2  1  7  7  ERR985135 
VREN0711  Wastewater  Untreated  W19  2014  A2  1208  NA  VSE  2  1  2  5  ERR1036024 
VREN0713  Wastewater  Untreated  W19  2014  A1  17 
vanBDel
taRS  VSE  2  1  2  1  ERR1036025 
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VREN0714  Wastewater  Untreated  W19  2014  A2  885  NA  VSE  2  1  4  8  ERR1036026 
VREN0716  Wastewater  Untreated  W19  2014  A1  80  vanA  VanA  2  2  1  ERR1036027 
VREN0718  Wastewater  Untreated  W19  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  3  2  ERR1036028 
VREN0719  Wastewater  Untreated  W19  2014  A1  78  vanA  VanA  2  3  9  ERR1036029 
VREN0720  Wastewater  Untreated  W19  2014  A1  80  vanA  VanA  2  2  1  ERR1036030 
VREN0722  Wastewater  Untreated  W19  2014  A1  80  vanA  VanA  2  1  1  6  ERR1036031 
VREN0723  Livestock  Pig  F0009  2014  A2  524  NA  VSE  5  1  4  ERR1156252 
VREN0724  Livestock  Pig  F0009  2014  A2  639  NA  VSE  5  1  4  ERR1156253 
VREN0725  Livestock  Pig  F0009  2014  A1  262  NA  VSE  5  1  1  ERR1156254 
VREN0726  Livestock  Pig  F0009  2014  A1  262  NA  VSE  5  1  ERR1156255 
VREN0727  Livestock  Pig  F0009  2014  A1  262  NA  VSE  5  1  ERR1156256 
VREN0728  Livestock  Pig  F0009  2014  A1  262  NA  VSE  5  1  ERR1156257 
VREN0729  Livestock  Pig  F0009  2014  A1  18  NA  VSE  5  1  1  ERR1156258 
VREN0730  Livestock  Pig  F0009  2014  A1  262  NA  VSE  5  1  ERR1156259 
VREN0731  Livestock  Pig  F0009  2014  A1  262  NA  VSE  5  1  ERR1156260 
VREN0732  Livestock  Pig  F0009  2014  A1  947  NA  VSE  5  1  2  ERR1100602 
VREN0733  Livestock  Pig  F0009  2014  A1  262  NA  VSE  5  1  ERR1156261 
VREN0734  Livestock  Pig  F0009  2014  A1  262  NA  VSE  5  1  ERR1156262 
VREN0735  Livestock  Pig  F0009  2014  A1  262  NA  VSE  5  1  ERR1156263 
VREN0736  Livestock  Pig  F0010  2014  A2  49  NA  VSE  5  1  4  ERR1156264 
VREN0739  Livestock  Pig  F0010  2014  A2  1236  NA  VSE  5  1  4  ERR1156265 
VREN0740  Livestock  Pig  F0010  2014  A2  639  NA  VSE  5  1  4  ERR1156266 
VREN0741  Livestock  Pig  F0010  2014  A2  511  NA  VSE  5  1  8  ERR1156267 
VREN0743  Livestock  Pig  F0010  2014  A2  509  NA  VSE  5  1  4  ERR1156268 
VREN0745  Livestock  Pig  F0010  2014  A2  9  NA  VSE  5  1  8  ERR1156269 
VREN0746  Livestock  Pig  F0011  2014  A2  1229  NA  VSE  5  1  4  ERR1156270 
VREN0747  Livestock  Pig  F0011  2014  A2  1229  NA  VSE  5  4  ERR1156271 
VREN0748  Livestock  Pig  F0011  2014  A2  529  NA  VSE  5  1  5  ERR1156272 
VREN0749  Livestock  Pig  F0011  2014  A2  1242  NA  VSE  5  1  4  ERR1156273 
VREN0750  Livestock  Pig  F0011  2014  A2  1236  NA  VSE  5  1  4  ERR1156274 
VREN0753  Livestock  Pig  F0011  2014  A2  56  NA  VSE  5  8  ERR1156275 
VREN0754  Livestock  Pig  F0011  2014  A2  56  NA  VSE  5  1  8  ERR1100603 
VREN0755  Livestock  Pig  F0010  2014  A2  1126  NA  VSE  5  1  4  ERR1100604 
VREN0756  Livestock  Cattle  F0012  2015  A2  636  NA  VSE  5  1  4  ERR1100605 
VREN0757  Livestock  Cattle  F0012  2015  A2  372  NA  VSE  5  1  4  ERR1156276 
VREN0758  Livestock  Cattle  F0013  2015  A2  639  NA  VSE  5  1  4  ERR1100606 
VREN0759  Livestock  Cattle  F0013  2015  A2  32  NA  VSE  5  1  5  ERR1100607 
VREN0760  Livestock  Cattle  F0013  2015  A2  22  NA  VSE  5  1  5  ERR1100608 
VREN0762  Livestock  Cattle  F0012  2015  A2  1257  NA  VSE  5  1  5  ERR1100610 
VREN0763  Livestock  Cattle  F0012  2015  B  874  NA  VSE  5  1  7  ERR1100527 
VREN0765  Livestock  Cattle  F0012  2015  A2  639  NA  VSE  5  1  4  ERR1100528 
VREN0768  Livestock  Cattle  F0013  2015  A2  640  NA  VSE  5  1  8  ERR1100529 
VREN0770  Livestock  Cattle  F0013  2015  A2  402  NA  VSE  5  1  5  ERR1100530 
VREN0771  Livestock  Cattle  F0013  2015  A2  402  NA  VSE  5  5  ERR1100531 
VREN0772  Livestock  Cattle  F0013  2015  A2  402  NA  VSE  5  5  ERR1216302 
VREN0773  Livestock  Cattle  F0013  2015  A2  402  NA  VSE  5  5  ERR1100532 
VREN0774  Livestock  Cattle  F0013  2015  A2  402  NA  VSE  5  5  ERR1100533 
VREN0775  Livestock  Cattle  F0014  2015  A2  1240  NA  VSE  5  1  4  ERR1100534 
VREN0776  Livestock  Cattle  F0015  2015  A2  21  NA  VSE  5  1  5  ERR1100535 
VREN0777  Livestock  Cattle  F0015  2015  A2  21  NA  VSE  5  1  5  ERR1100536 
VREN0778  Wastewater  Treated  W20  2015  A2  22  NA  VSE  2  1  2  5  ERR1036032 
VREN0779  Wastewater  Treated  W20  2015  A2  413  NA  VSE  2  1  2  5  ERR1036075 
VREN0780  Wastewater  Treated  W20  2015  A2  1207  NA  VSE  2  1  2  5  ERR1036033 
VREN0787  Wastewater  Treated  W20  2015  A1  18  NA  VSE  2  1  2  1  ERR1036034 
VREN0789  Wastewater  Treated  W20  2015  A2  19  NA  VSE  2  1  2  5  ERR1036076 
VREN0790  Wastewater  Treated  W20  2015  A1  80  vanA  VanA  2  1  1  6  ERR1036036 
VREN0792  Wastewater  Treated  W20  2015  A1  78  vanA  VanA  2  1  3  9  ERR1036037 
VREN0793  Wastewater  Treated  W20  2015  A1  80  vanA  VanA  2  1  1  6  ERR1036038 
VREN0794  Wastewater  Treated  W20  2015  A1  78  vanA  VanA  2  3  9  ERR1036039 
VREN0795  Wastewater  Treated  W20  2015  A1  80  vanA  VanA  2  1  6  ERR1036040 
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VREN0797  Wastewater  Untreated  W20  2015  B  1206  NA  VSE  2  1  5  3  ERR1036041 
VREN0798  Wastewater  Untreated  W20  2015  A2  54  NA  VSE  2  1  4  4  ERR1036042 
VREN0799  Wastewater  Untreated  W20  2015  A2  563  NA  VSE  2  1  4  4  ERR1036077 
VREN0800  Wastewater  Untreated  W20  2015  A1  125  NA  VSE  2  1  2  1  ERR1036044 
VREN0801  Wastewater  Untreated  W20  2015  A1  80  NA  VSE  2  1  2  1  ERR1036045 
VREN0805  Wastewater  Untreated  W20  2015  A1  78  vanA  VanA  2  3  9  ERR1036046 
VREN0806  Wastewater  Untreated  W20  2015  A1  80  vanA  VanA  2  1  6  ERR1036047 
VREN0807  Wastewater  Untreated  W20  2015  A1  80  vanA  VanA  2  1  6  ERR1036048 
VREN0809  Wastewater  Untreated  W20  2015  A1  80  vanA  VanA  2  1  6  ERR1036049 
VREN0810  Wastewater  Untreated  W20  2015  A1  80  vanA  VanA  2  1  6  ERR1036050 
VREN0811  Livestock  Cattle  F0017  2015  A2  32  NA  VSE  5  1  5  ERR1100537 
VREN0812  Livestock  Cattle  F0017  2015  A2  32  NA  VSE  5  1  5  ERR1100538 
VREN0813  Livestock  Cattle  F0018  2015  A2  32  NA  VSE  5  1  5  ERR1100539 
VREN0814  Livestock  Cattle  F0018  2015  A2  32  NA  VSE  5  5  ERR1100540 
VREN0815  Livestock  Cattle  F0017  2015  A2  265  NA  VSE  5  1  4  ERR1100541 
VREN0816  Livestock  Cattle  F0017  2015  A2  265  NA  VSE  5  4  ERR1100542 
VREN0817  Livestock  Cattle  F0017  2015  A2  265  NA  VSE  5  4  ERR1100543 
VREN0818  Livestock  Cattle  F0017  2015  A2  265  NA  VSE  5  4  ERR1100544 
VREN0819  Livestock  Cattle  F0017  2015  A2  265  NA  VSE  5  4  ERR1100545 
VREN0820  Livestock  Cattle  F0016  2015  A2  1234  NA  VSE  5  1  5  ERR1100546 
VREN0821  Livestock  Cattle  F0016  2015  B  537  NA  VSE  5  1  7  ERR1100547 
VREN0822  Livestock  Cattle  F0017  2015  A2  32  NA  VSE  5  5  ERR1100611 
VREN0823  Livestock  Cattle  F0017  2015  A2  32  NA  VSE  5  5  ERR1100548 
VREN0824  Livestock  Cattle  F0018  2015  A2  32  NA  VSE  5  5  ERR1100549 
VREN0825  Livestock  Cattle  F0018  2015  A2  32  NA  VSE  5  5  ERR1100550 
VREN0826  Livestock  Chicken  F0020  2015  B  1238  NA  VSE  5  1  3  ERR1100551 
VREN0827  Livestock  Chicken  F0020  2015  A2  9  NA  VSE  5  1  8  ERR1100552 
VREN0828  Livestock  Chicken  F0020  2015  A2  9  NA  VSE  5  1  8  ERR1100553 
VREN0829  Livestock  Chicken  F0020  2015  A2  1247  NA  VSE  5  1  8  ERR1100554 
VREN0830  Livestock  Chicken  F0020  2015  A2  48  NA  VSE  5  1  8  ERR1100555 
VREN0831  Livestock  Chicken  F0020  2015  A2  10  NA  VSE  5  1  8  ERR1100556 
VREN0835  Livestock  Chicken  F0021  2015  A2  1243  NA  VSE  5  1  8  ERR1100557 
VREN0836  Livestock  Chicken  F0021  2015  A2  48  NA  VSE  5  1  8  ERR1100558 
VREN0841  Livestock  Chicken  F0021  2015  A2  1253  NA  VSE  5  1  4  ERR1100559 
VREN0842  Livestock  Chicken  F0020  2015  A2  1091  NA  VSE  5  1  8  ERR1100560 
VREN0843  Livestock  Chicken  F0020  2015  A2  1091  NA  VSE  5  8  ERR1100561 
VREN0844  Livestock  Chicken  F0020  2015  A2  12  NA  VSE  5  1  8  ERR1100562 
VREN0845  Livestock  Chicken  F0020  2015  A2  9  NA  VSE  5  1  8  ERR1100563 
VREN0846  Livestock  Chicken  F0020  2015  A2  1091  NA  VSE  5  8  ERR1100564 
VREN0848  Livestock  Chicken  F0020  2015  A2  1230  NA  VSE  5  1  8  ERR1100565 
VREN0849  Livestock  Chicken  F0020  2015  A2  9  NA  VSE  5  1  8  ERR1100566 
VREN0850  Livestock  Chicken  F0020  2015  A2  1230  NA  VSE  5  8  ERR1100567 
VREN0852  Livestock  Chicken  F0020  2015  A2  1230  NA  VSE  5  8  ERR1100568 
VREN0854  Livestock  Chicken  F0021  2015  A2  1251  NA  VSE  5  1  8  ERR1100569 
VREN0855  Livestock  Chicken  F0021  2015  A2  1251  NA  VSE  5  8  ERR1100612 
VREN0856  Livestock  Chicken  F0021  2015  A2  1251  NA  VSE  5  8  ERR1100570 
VREN0857  Livestock  Chicken  F0021  2015  A2  1251  NA  VSE  5  8  ERR1100571 
VREN0859  Livestock  Chicken  F0021  2015  A2  1091  NA  VSE  5  1  8  ERR1100572 
VREN0860  Livestock  Chicken  F0021  2015  A2  1251  NA  VSE  5  1  8  ERR1100573 
VREN0861  Livestock  Chicken  F0021  2015  A2  1251  NA  VSE  5  8  ERR1100574 
VREN0862  Livestock  Chicken  F0021  2015  A2  1251  NA  VSE  5  8  ERR1100575 
VREN0864  Livestock  Chicken  F0021  2015  A2  1251  NA  VSE  5  8  ERR1100576 
VREN0866  Livestock  Chicken  F0021  2015  A2  157  NA  VSE  5  1  8  ERR1100577 
VREN0870  Livestock  Chicken  F0021  2015  A2  8  NA  VSE  5  1  8  ERR1100613 
VREN0873  Livestock  Chicken  F0021  2015  A2  38  NA  VSE  5  1  4  ERR1100578 
VREN0874  Livestock  Turkey  F0022  2015  B  695  NA  VSE  5  1  3  ERR1100614 
VREN0875  Livestock  Turkey  F0022  2015  A2  422  NA  VSE  5  1  8  ERR1100579 
VREN0876  Livestock  Turkey  F0022  2015  A2  422  NA  VSE  5  8  ERR1100580 
VREN0877  Livestock  Turkey  F0022  2015  A2  422  NA  VSE  5  1  8  ERR1100581 
VREN0878  Livestock  Turkey  F0022  2015  A2  422  NA  VSE  5  8  ERR1156277 
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VREN0879  Livestock  Turkey  F0022  2015  A2  422  NA  VSE  5  8  ERR1100582 
VREN0880  Livestock  Turkey  F0022  2015  A2  422  NA  VSE  5  8  ERR1100583 
VREN0881  Livestock  Turkey  F0022  2015  A2  422  NA  VSE  5  8  ERR1156278 
VREN0882  Livestock  Turkey  F0022  2015  A2  422  NA  VSE  5  8  ERR1100615 
VREN0883  Livestock  Turkey  F0023  2015  A2  1246  NA  VSE  5  1  8  ERR1100616 
VREN0884  Livestock  Turkey  F0023  2015  A2  9  NA  VSE  5  1  8  ERR1100584 
VREN0885  Livestock  Turkey  F0023  2015  A2  10  NA  VSE  5  1  8  ERR1100585 
VREN0886  Livestock  Turkey  F0023  2015  A2  1256  NA  VSE  5  1  4  ERR1100586 
VREN0887  Livestock  Turkey  F0024  2015  A2  422  NA  VSE  5  8  ERR1156279 
VREN0888  Livestock  Turkey  F0024  2015  A2  422  NA  VSE  5  1  8  ERR1100587 
VREN0889  Livestock  Turkey  F0024  2015  A2  422  NA  VSE  5  8  ERR1100617 
VREN0890  Livestock  Turkey  F0024  2015  A2  422  NA  VSE  5  8  ERR1216303 
VREN0891  Livestock  Turkey  F0024  2015  A2  422  NA  VSE  5  8  ERR1156280 
VREN0892  Livestock  Turkey  F0024  2015  A2  422  NA  VSE  5  8  ERR1100618 
VREN0893  Livestock  Turkey  F0024  2015  A2  422  NA  VSE  5  8  ERR1156281 
VREN0894  Livestock  Turkey  F0025  2015  A2  1231  NA  VSE  5  4  ERR1100619 
VREN0895  Livestock  Turkey  F0025  2015  A2  1231  NA  VSE  5  1  4  ERR1100588 
VREN0896  Livestock  Turkey  F0025  2015  A2  1231  NA  VSE  5  4  ERR1100589 
VREN0897  Livestock  Turkey  F0025  2015  A2  1231  NA  VSE  5  4  ERR1100590 
VREN0898  Livestock  Turkey  F0025  2015  A2  1227  NA  VSE  5  1  4  ERR1100591 
VREN0899  Livestock  Turkey  F0025  2015  A2  1231  NA  VSE  5  1  4  ERR1100592 
VREN0900  Livestock  Turkey  F0025  2015  A2  1227  NA  VSE  5  4  ERR1100593 
VREN0901  Livestock  Turkey  F0025  2015  A2  1231  NA  VSE  5  1  4  ERR1100594 
VREN0902  Livestock  Turkey  F0026  2015  A2  146  NA  VSE  5  1  8  ERR1100595 
VREN0903  Livestock  Turkey  F0026  2015  A2  1231  NA  VSE  5  1  4  ERR1100596 
VREN0904  Livestock  Turkey  F0026  2015  A2  1231  NA  VSE  5  4  ERR1100597 
VREN0905  Livestock  Turkey  F0026  2015  A2  1231  NA  VSE  5  1  4  ERR1100598 
VREN0906  Livestock  Turkey  F0026  2015  A2  1248  NA  VSE  5  1  4  ERR1100599 
VREN0907  Livestock  Turkey  F0026  2015  A2  1231  NA  VSE  5  4  ERR1100600 
VREN0908  Livestock  Turkey  F0026  2015  A2  1225  NA  VSE  5  1  8  ERR1100620 
VREN0909  Livestock  Turkey  F0022  2015  A2  445  NA  VSE  5  1  8  ERR1100621 
VREN0910  Livestock  Turkey  F0022  2015  A2  146  NA  VSE  5  1  8  ERR1100622 
VREN0911  Livestock  Turkey  F0022  2015  A2  146  NA  VSE  5  8  ERR1100623 
VREN0912  Livestock  Turkey  F0024  2015  A2  146  NA  VSE  5  1  8  ERR1100624 
VREN0913  Livestock  Turkey  F0025  2015  A2  10  NA  VSE  5  1  8  ERR1216304 
VREN0914  Livestock  Turkey  F0025  2015  A2  520  NA  VSE  5  1  8  ERR1100625 
VREN0915  Livestock  Turkey  F0025  2015  B  821  NA  VSE  5  1  7  ERR1100626 
VREN0918  Livestock  Turkey  F0022  2015  A2  422  NA  VSE  5  8  ERR1100629 
VREN0919  Livestock  Turkey  F0022  2015  A2  422  NA  VSE  5  8  ERR1156282 
VREN0920  Livestock  Turkey  F0023  2015  A2  1230  NA  VSE  5  1  8  ERR1100630 
VREN0921  Livestock  Turkey  F0023  2015  A2  157  NA  VSE  5  1  8  ERR1100631 
VREN0922  Livestock  Turkey  F0023  2015  A2  422  NA  VSE  5  1  8  ERR1216305 
VREN0923  Livestock  Turkey  F0023  2015  A2  148  NA  VSE  5  1  8  ERR1100632 
VREN0924  Livestock  Turkey  F0023  2015  A2  1224  NA  VSE  5  1  8  ERR1100633 
VREN0925  Livestock  Turkey  F0023  2015  A2  1230  NA  VSE  5  8  ERR1100634 
VREN0926  Livestock  Turkey  F0024  2015  A2  422  NA  VSE  5  8  ERR1156283 
VREN0927  Livestock  Turkey  F0024  2015  A2  422  NA  VSE  5  8  ERR1156284 
VREN0928  Livestock  Turkey  F0024  2015  A2  422  NA  VSE  5  8  ERR1156285 
VREN0929  Livestock  Turkey  F0025  2015  A2  1094  NA  VSE  5  1  4  ERR1100635 
VREN0930  Livestock  Turkey  F0026  2015  A2  422  NA  VSE  5  1  8  ERR1156286 
VREN0931  Livestock  Turkey  F0026  2015  A2  1231  NA  VSE  5  1  4  ERR1100636 
VREN0932  Livestock  Turkey  F0026  2015  A2  422  NA  VSE  5  1  8  ERR1156287 
VREN0933  Livestock  Turkey  F0026  2015  A2  422  NA  VSE  5  1  8  ERR1100637 
VREN0935  Livestock  Turkey  F0025  2015  A2  1227  NA  VSE  5  1  4  ERR1100638 
VREN0936  Livestock  Cattle  F0027  2015  A2  1250  NA  VSE  5  5  ERR1216306 
VREN0937  Livestock  Cattle  F0027  2015  A2  1250  NA  VSE  5  1  5  ERR1100639 
VREN0939  Livestock  Cattle  F0027  2015  A2  1250  NA  VSE  5  5  ERR1100640 
VREN0940  Livestock  Cattle  F0027  2015  A2  1250  NA  VSE  5  5  ERR1100641 
VREN0942  Livestock  Cattle  F0027  2015  A2  1250  NA  VSE  5  5  ERR1100642 
VREN0957  Meat  Chicken 
VREM00




01  2015  A2  1249  vanA  VanA  5  1  8  ERR1007501 
VREN0976  Livestock  Chicken  F0029  2015  A2  26  NA  VSE  5  1  8  ERR1156288 
VREN0977  Livestock  Chicken  F0029  2015  A2  527  NA  VSE  5  1  8  ERR1156289 
VREN0978  Livestock  Chicken  F0029  2015  A2  1151  NA  VSE  5  1  4  ERR1156290 
VREN0979  Livestock  Chicken  F0029  2015  A2  1094  NA  VSE  5  1  4  ERR1156291 
VREN0981  Livestock  Chicken  F0029  2015  A2  527  NA  VSE  5  8  ERR1156292 
VREN0982  Livestock  Chicken  F0029  2015  A2  1259  NA  VSE  5  1  4  ERR1156293 
VREN0983  Livestock  Chicken  F0029  2015  A2  1241  NA  VSE  5  1  4  ERR1156294 
VREN0984  Livestock  Chicken  F0028  2015  A2  1094  NA  VSE  5  1  4  ERR1156295 
VREN0987  Livestock  Chicken  F0028  2015  A2  1251  NA  VSE  5  1  8  ERR1156296 
VREN0989  Livestock  Chicken  F0028  2015  A2  1251  NA  VSE  5  8  ERR1156298 
VREN0990  Livestock  Chicken  F0028  2015  A2  1151  NA  VSE  5  1  4  ERR1156299 
VREN0992  Livestock  Chicken  F0028  2015  A2  1251  NA  VSE  5  1  8  ERR1156300 
VREN0994  Livestock  Chicken  F0028  2015  A2  9  NA  VSE  5  1  8  ERR1156301 
VREN0995  Livestock  Chicken  F0028  2015  A2  1151  NA  VSE  5  4  ERR1156302 
VREN0997  Livestock  Chicken  F0029  2015  A2  1259  NA  VSE  5  1  4  ERR1156303 
VREN0998  Livestock  Chicken  F0029  2015  A2  887  NA  VSE  5  1  8  ERR1156304 
VREN1000  Livestock  Chicken  F0029  2015  A2  12  NA  VSE  5  1  8  ERR1156305 
VREN1001  Livestock  Chicken  F0029  2015  A2  1091  NA  VSE  5  1  8  ERR1156306 
VREN1002  Livestock  Chicken  F0029  2015  A2  12  NA  VSE  5  8  ERR1156307 
VREN1009  Livestock  Chicken  F0029  2015  A2  1094  NA  VSE  5  4  ERR1156308 
VREN1012  Livestock  Chicken  F0028  2015  A2  370  NA  VSE  5  1  8  ERR1156309 
VREN1014  Livestock  Chicken  F0028  2015  A2  370  NA  VSE  5  1  8  ERR1156310 
VREN1016  Livestock  Chicken  F0028  2015  A2  1254  NA  VSE  5  1  8  ERR1156311 
VREN1017  Livestock  Chicken  F0028  2015  A2  32  NA  VSE  5  1  5  ERR1156312 
VREN1018  Livestock  Chicken  F0028  2015  A2  370  NA  VSE  5  1  8  ERR1156313 
VREN1019  Livestock  Chicken  F0028  2015  A2  1094  NA  VSE  5  4  ERR1156314 
VREN1020  Livestock  Chicken  F0028  2015  A2  1251  NA  VSE  5  8  ERR1156315 
VREN1023  Environment  NA  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1557326 
VREN1027  Environment  NA  CUH  2015  A1  787  vanA  VanA  7  ERR1557327 
VREN1030  Environment  NA  CUH  2015  A1  787  vanA  VanA  7  ERR1557328 
VREN1036  Environment  NA  CUH  2015  A1  412  vanA  VanA  7  ERR1556857 
VREN1038  Environment  NA  CUH  2015  A1  412  vanA  VanA  7  ERR1556858 
VREN1039  Environment  NA  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1556859 
VREN1040  Environment  NA  CUH  2015  A1  18  vanA  VanA  7  ERR1585854 
VREN1042  Environment  NA  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1556860 
VREN1043  Environment  NA  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1557329 
VREN1045  Environment  NA  CUH  2015  A1  787  vanA  VanA  7  ERR1557330 
VREN1046  Environment  NA  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1556861 
VREN1047  Environment  NA  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1557331 
VREN1048  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557240 
VREN1049  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1556870 
VREN1050  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1556871 
VREN1051  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557241 
VREN1052  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557242 
VREN1053  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557243 
VREN1054  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557244 
VREN1055  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557245 
VREN1056  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557332 
VREN1057  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557333 
VREN1058  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557334 
VREN1060  Environment  NA  CUH  2015  B  94  NA  VSE  7  ERR1557246 
VREN1061  Environment  NA  CUH  2015  B  94  NA  VSE  7  ERR1557247 
VREN1062  Environment  NA  CUH  2015  B  94  NA  VSE  7  ERR1557248 
VREN1066  Environment  NA  CUH  2015  B  94  NA  VSE  7  ERR1557335 
VREN1067  Environment  NA  CUH  2015  B  94  NA  VSE  7  ERR1557336 
VREN1068  Environment  NA  CUH  2015  B  94  NA  VSE  7  ERR1557337 
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VREN1069  Environment  NA  CUH  2015  A1  787  vanA  VanA  7  ERR1557338 
VREN1071  Environment  NA  CUH  2015  A1  787  vanA  VanA  7  ERR1557339 
VREN1073  Environment  NA  CUH  2015  A1  787  vanA  VanA  7  ERR1557395 
VREN1075  Environment  NA  CUH  2015  A1  787  vanA  VanA  7  ERR1557340 
VREN1076  Environment  NA  CUH  2015  A1  203  NA  VSE  7  ERR1557249 
VREN1077  Environment  NA  CUH  2015  A1  203  NA  VSE  7  ERR1557250 
VREN1078  Environment  NA  CUH  2015  A1  203  NA  VSE  7  ERR1557251 
VREN1079  Environment  NA  CUH  2015  A1  203  NA  VSE  7  ERR1557252 
VREN1080  Environment  NA  CUH  2015  A1  203  NA  VSE  7  ERR1557253 
VREN1081  Environment  NA  CUH  2015  A1  203  NA  VSE  7  ERR1556872 
VREN1082  Environment  NA  CUH  2015  A1  18  vanA  VanA  7  ERR1585855 
VREN1083  Environment  NA  CUH  2015  B  94  NA  VSE  7  ERR1557341 
VREN1084  Environment  NA  CUH  2015  B  94  NA  VSE  7  ERR1556862 
VREN1086  Environment  NA  CUH  2015  A1  412  vanA  VanA  7  ERR1557342 
VREN1087  Environment  NA  CUH  2015  A1  412  vanA  VanA  7  ERR1557343 
VREN1093  Environment  NA  CUH  2015  A1  787  vanA  VanA  7  ERR1557344 
VREN1095  Environment  NA  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1557345 
VREN1098  Environment  NA  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1556863 
VREN1099  Environment  NA  CUH  2015  A1  18  vanA  VanA  7  ERR1557254 
VREN1100  Environment  NA  CUH  2015  A1  18  vanA  VanA  7  ERR1557255 
VREN1101  Environment  NA  CUH  2015  A1  18  vanA  VanA  7  ERR1557256 
VREN1102  Environment  NA  CUH  2015  A1  18  vanA  VanA  7  ERR1557257 
VREN1103  Environment  NA  CUH  2015  A1  18  vanA  VanA  7  ERR1557258 
VREN1104  Environment  NA  CUH  2015  A1  18  vanA  VanA  7  ERR1557259 
VREN1105  Environment  NA  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1557346 
VREN1106  Environment  NA  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1557347 
VREN1109  Environment  NA  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1557348 
VREN1110  Environment  NA  CUH  2015  A2  1461  NA  VSE  7  ERR1557260 
VREN1111  Environment  NA  CUH  2015  A2  1461  NA  VSE  7  ERR1557261 
VREN1112  Environment  NA  CUH  2015  A2  1461  NA  VSE  7  ERR1557262 
VREN1113  Environment  NA  CUH  2015  A2  1461  NA  VSE  7  ERR1557263 
VREN1114  Environment  NA  CUH  2015  A2  1461  NA  VSE  7  ERR1557349 
VREN1115  Environment  NA  CUH  2015  A2  1461  NA  VSE  7  ERR1557350 
VREN1116  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1557264 
VREN1123  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1557037 
VREN1124  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1557038 
VREN1125  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1557039 
VREN1126  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1557040 
VREN1127  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1557041 
VREN1128  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1557042 
VREN1129  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1557043 
VREN1132  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557351 
VREN1133  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1556864 
VREN1134  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1556893 
VREN1135  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557352 
VREN1136  Environment  NA  CUH  2015  A1  412  vanA  VanA  7  ERR1557265 
VREN1137  Environment  NA  CUH  2015  A1  412  vanA  VanA  7  ERR1557266 
VREN1139  Environment  NA  CUH  2015  A1  117  vanA  VanA  7  ERR1586494 
VREN1141  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557267 
VREN1142  Environment  NA  CUH  2015  A1  412  vanA  VanA  7  ERR1557268 
VREN1143  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557353 
VREN1144  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557354 
VREN1145  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542139 
VREN1149  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557355 
VREN1152  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557356 
VREN1154  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586510 
VREN1155  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557357 
VREN1156  Environment  NA  CUH  2015  A1  787  vanA  VanA  7  ERR1557358 
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VREN1157  Environment  NA  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1556899 
VREN1158  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557269 
VREN1159  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557270 
VREN1160  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557271 
VREN1161  Environment  NA  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1557272 
VREN1162  Environment  NA  CUH  2015  A1  117  vanA  VanA  7  ERR1557359 
VREN1163  Environment  NA  CUH  2015  A1  203  NA  VSE  7  ERR1557273 
VREN1164  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1557275 
VREN1165  Environment  NA  CUH  2015  A1  992 
vanADel
taRS  VSE  7  ERR1557274 
VREN1167  Environment  NA  CUH  2015  A2  64  NA  VSE  7  ERR1557360 
VREN1169  Environment  NA  CUH  2015  A1  412  NA  VSE  7  ERR1557276 
VREN1171  Environment  NA  CUH  2015  A1  412  vanA  VanA  7  ERR1556865 
VREN1175  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  NA  VSE  7  ERR1557361 
VREN1176  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1557362 
VREN1177  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557277 
VREN1178  Environment  NA  CUH  2015  A1  203  vanA  VanA  7  ERR1557278 
VREN1179  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557363 
VREN1180  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1556866 
VREN1181  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557364 
VREN1182  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557365 




RS  VSE  7  ERR1557366 
VREN1184  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1556892 
VREN1185  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1557367 
VREN1186  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1557368 
VREN1187  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1557369 
VREN1188  Environment  NA  CUH  2015  A1  17 
vanBDel
taRS  VSE  7  ERR1556867 
VREN1189  Environment  NA  CUH  2015  A1  17 
vanBDel
taRS  VSE  7  ERR1557370 
VREN1190  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1556888 
VREN1191  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1542140 
VREN1192  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1556890 
VREN1196  Environment  NA  CUH  2015  B  94  NA  VSE  7  ERR1557279 
VREN1199  Environment  NA  CUH  2015  B  94  NA  VSE  7  ERR1557280 
VREN1201  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1557371 
VREN1205  Environment  NA  CUH  2015  B  696  NA  VSE  7  ERR1557372 
VREN1209  Environment  NA  CUH  2015  B  696  NA  VSE  7  ERR1556868 
VREN1210  Environment  NA  CUH  2015  B  696  NA  VSE  7  ERR1542141 
VREN1211  Environment  NA  CUH  2015  B  696  NA  VSE  7  ERR1557373 
VREN1212  Environment  NA  CUH  2015  B  696  NA  VSE  7  ERR1556869 
VREN1213  Environment  NA  CUH  2015  B  696  NA  VSE  7  ERR1557374 
VREN1214  Environment  NA  CUH  2015  B  696  NA  VSE  7  ERR1557375 
VREN1215  Environment  NA  CUH  2015  A1  412  vanA  VanA  7  ERR1556886 
VREN1218  Environment  NA  CUH  2015  A1  992 
vanADel
taRS  VSE  7  ERR1556895 
VREN1260  Meat  Chicken 
VREM00
02  2015  A2  1249  vanA  VanA  5  1  8  ERR1156318 
VREN1264 
Hospital 
sewer  NA  CUH  2015  A1  18  NA  VSE  1  2  ERR1586521 
VREN1268 
Hospital 
sewer  NA  CUH  2015  A1  18  NA  VSE  1  2  ERR1557044 
VREN1269 
Hospital 
sewer  NA  CUH  2015  A1  18  NA  VSE  1  2  ERR1557045 
VREN1273 
Hospital 
sewer  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  1  1  ERR1557046 
VREN1274 
Hospital 
sewer  NA  CUH  2015  A1  18  NA  VSE  1  2  ERR1557047 
VREN1280 
Hospital 
sewer  NA  CUH  2015  A1  18  vanA  VanA  1  2  ERR1557048 
VREN1284 
Hospital 
sewer  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  1  1  ERR1557049 
VREN1286  Hospital  NA  CUH  2015  A1  18  vanA  VanA  1  2  ERR1557050 
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sewer 
VREN1289  Environment  NA  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1557376 
VREN1290  Environment  NA  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1556856 
VREN1291  Environment  NA  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1557377 
VREN1292  Environment  NA  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1557378 
VREN1296  Environment  NA  CUH  2015  A1  787  vanA  VanA  7  ERR1557379 
VREN1297  Environment  NA  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1557380 
VREN1298 
Hospital 
sewer  NA  CUH  2015  A1  18  vanA  VanA  1  2  ERR1557051 
VREN1299 
Hospital 
sewer  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  1  1  ERR1557052 
VREN1320  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1556894 
VREN1321  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1557053 
VREN1322  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1557054 
VREN1323  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1556880 
VREN1324  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1557055 
VREN1326  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557281 
VREN1327  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1557282 
VREN1328  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1556896 
VREN1329  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557283 
VREN1336  Stool  Human  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1557284 
VREN1338  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1557285 
VREN1349  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557286 
VREN1350  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557287 
VREN1351  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557288 
VREN1352  Stool  Human  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1557289 
VREN1353  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557290 
VREN1354  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1556897 
VREN1355  Stool  Human  CUH  2015  A1  117  vanA  VanA  7  ERR1557291 
VREN1356  Stool  Human  CUH  2015  A1  117  vanA  VanA  7  ERR1557292 
VREN1357  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  vanA  VanA  7  ERR1557293 
VREN1358  Stool  Human  CUH  2015  A1  117  vanA  VanA  7  ERR1542143 
VREN1359  Stool  Human  CUH  2015  A1  117  vanA  VanA  7  ERR1556873 
VREN1363  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557296 
VREN1364  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1556874 
VREN1365  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542144 
VREN1366  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557297 
VREN1367  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1556898 
VREN1370  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA 
VanA 
Hetero  7  ERR1557298 
VREN1371  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557056 
VREN1373  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557057 
VREN1374  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557058 
VREN1375  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557059 
VREN1376  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA 
VanA 
Hetero  7  ERR1556875 
VREN1377  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA 
VanA 
Hetero  7  ERR1557299 
VREN1379  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1557300 
VREN1382  Stool  Human  CUH  2015  A1  412  NA  7  ERR1557301 
VREN1387  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1557302 
VREN1389  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1556876 
VREN1394  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  NA  7  ERR1542145 
VREN1399  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557303 
VREN1403  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA 
VanA 
Hetero  7  ERR1585984 
VREN1404  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1556891 
VREN1408  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  vanA  VanA  7  ERR1557304 
VREN1409  Environment  NA  CUH  2015  A1  117  vanA  VanA  7  ERR1557381 
VREN1414  Environment  NA  CUH  2015  A1  18  vanA  VanA  7  ERR1557382 
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VREN1419  Environment  NA  CUH  2015  A1  18  vanA  VanA  7  ERR1557383 
VREN1424  Environment  NA  CUH  2015  A1  18  vanA  VanA  7  ERR1557384 
VREN1430  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1557305 
VREN1434  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1542146 
VREN1438  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557306 
VREN1443  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585985 
VREN1444  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA 
VanA 
Hetero  7  ERR1557307 
VREN1445  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA 
VanA 
Hetero  7  ERR1557308 
VREN1446  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA 
VanA 
Hetero  7  ERR1557309 
VREN1447  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA 
VanA 
Hetero  7  ERR1557310 
VREN1448  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  vanA  VanA  7  ERR1557311 
VREN1449  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  vanA  VanA  7  ERR1557312 
VREN1450  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  vanA  VanA  7  ERR1585986 
VREN1451  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  vanA  VanA  7  ERR1557313 
VREN1452  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  vanA  VanA  7  ERR1556851 
VREN1453  Stool  Human  CUH  2015  A2  675  NA  7  ERR1542147 
VREN1454  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1557060 
VREN1455  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1557061 
VREN1456  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1557062 
VREN1457  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1557063 
VREN1458  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557064 
VREN1460  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1557314 
VREN1464  Stool  Human  CUH  2015  A1  1395 
vanADel
taRS  VSE  7  ERR1585987 
VREN1472  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1557478 
VREN1477  Stool  Human  CUH  2015  A2  751  NA  7  ERR1557315 
VREN1478  Stool  Human  CUH  2015  A2  751  NA  7  ERR1557316 
VREN1479  Stool  Human  CUH  2015  A2  751  NA  7  ERR1557317 
VREN1480  Stool  Human  CUH  2015  A2  751  NA  7  ERR1556928 
VREN1481  Stool  Human  CUH  2015  A2  751  NA  7  ERR1556848 
VREN1483  Stool  Human  CUH  2015  A2  442  NA  7  ERR1556900 
VREN1484  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  NA  7  ERR1557397 
VREN1485  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  NA  7  ERR1556844 
VREN1486  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  NA  7  ERR1556845 
VREN1487  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  NA  7  ERR1556846 
VREN1488  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  NA  7  ERR1556847 
VREN1491  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1556849 
VREN1495  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585856 
VREN1520  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1556850 
VREN1530  Stool  Human  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1557065 
VREN1531  Stool  Human  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1557066 
VREN1532  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1557067 
VREN1533  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557068 
VREN1534  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557069 
VREN1539  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  NA  7  ERR1541798 
VREN1541  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1556852 
VREN1548  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1556853 
VREN1551  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557325 
VREN1555  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1557396 
VREN1556  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1556910 
VREN1557  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1585857 
VREN1558  Stool  Human  CUH  2015  A1  117  vanA  VanA  7  ERR1556911 
VREN1559  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1556912 
VREN1560  Stool  Human  CUH  2015  A1  117  vanA  VanA  7  ERR1556913 
VREN1561  Stool  Human  CUH  2015  A1  117  vanA  VanA  7  ERR1556914 
VREN1562  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1556915 
VREN1563  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1556916 
VREN1564  Stool  Human  CUH  2015  A1  117  vanA  VanA  7  ERR1556917 
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VREN1565  Stool  Human  CUH  2015  A1  117  vanA  VanA  7  ERR1556918 
VREN1566  Stool  Human  CUH  2015  A1  117  vanA  VanA  7  ERR1556919 
VREN1567  Stool  Human  CUH  2015  A1  117  vanA  VanA  7  ERR1556920 
VREN1568  Stool  Human  CUH  2015  A1  117  vanA  VanA  7  ERR1556921 
VREN1569  Stool  Human  CUH  2015  A1  117  vanA  VanA  7  ERR1556922 
VREN1570  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1556923 
VREN1571  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1556924 
VREN1572  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557006 
VREN1573  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557007 
VREN1574  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557008 
VREN1575  Environment  NA  CUH  2015  B  1458  NA  VSE  7  ERR1585858 
VREN1580  Stool  Human  CUH  2015  A1  117  vanA  VanA  7  ERR1557009 
VREN1585  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557010 
VREN1586  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586140 
VREN1587  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557011 
VREN1588  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586154 
VREN1589  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557012 
VREN1591  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586141 
VREN1595  Stool  Human  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1542148 
VREN1597  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557071 
VREN1598  Stool  Human  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1557072 
VREN1599  Stool  Human  CUH  2015  A2  123  NA  7  ERR1557013 
VREN1600  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557073 
VREN1601  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1557014 
VREN1602  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557015 
VREN1604  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1557016 
VREN1605  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1557017 
VREN1606  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586493 
VREN1607  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586142 
VREN1608  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1557018 
VREN1609  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1557019 
VREN1610  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586143 
VREN1616  Environment  NA  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1557020 
VREN1620  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1585988 
VREN1621  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1557021 
VREN1622  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1557074 
VREN1623  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1557075 
VREN1624  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1557076 
VREN1625  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1557077 
VREN1626  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1557078 
VREN1627  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1557079 
VREN1628  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1557080 
VREN1629  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1557081 
VREN1630  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1557082 
VREN1631  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  3  2  ERR1557083 
VREN1632  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1557385 
VREN1635  Environment  NA  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1557386 
VREN1636  Environment  NA  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1557022 
VREN1641  Environment  NA  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1586512 
VREN1642  Environment  NA  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1557387 
VREN1647  Environment  NA  CUH  2015  A1  18  vanA  VanA  7  ERR1557388 
VREN1652  Environment  NA  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1557389 
VREN1657  Environment  NA  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1557390 
VREN1662  Environment  NA  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1541799 
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VREN1667  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557023 
VREN1678  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585989 
VREN1679  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557024 
VREN1680  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541800 
VREN1681  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557025 
VREN1682  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557026 
VREN1683  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557027 
VREN1687  Stool  Human  CUH  2015  B  94  NA  7  ERR1557028 
VREN1691  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557029 
VREN1692  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1557391 
VREN1696  Stool  Human  CUH  2015  A1  203  NA  7  ERR1585936 
VREN1697  Stool  Human  CUH  2015  A1  203  NA  7  ERR1585937 
VREN1698  Stool  Human  CUH  2015  A1  203  NA  7  ERR1585938 
VREN1699  Stool  Human  CUH  2015  A1  203  NA  7  ERR1585939 
VREN1700  Stool  Human  CUH  2015  A1  203  NA  7  ERR1585940 
VREN1701  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1585990 
VREN1702  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1586500 
VREN1703  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1542149 
VREN1704  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1585941 
VREN1705  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1585942 
VREN1716  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  NA  7  ERR1586144 
VREN1717  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  NA  7  ERR1585943 
VREN1718  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  NA  7  ERR1585944 
VREN1719  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  NA  7  ERR1586147 
VREN1720  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  NA  7  ERR1586148 
VREN1726  Stool  Human  CUH  2015  A1  780  NA  7  ERR1585945 
VREN1727  Stool  Human  CUH  2015  A1  780  NA  7  ERR1585946 
VREN1729  Stool  Human  CUH  2015  A1  780  NA  7  ERR1586149 
VREN1730  Stool  Human  CUH  2015  A1  780  NA  7  ERR1585948 
VREN1737  Stool  Human  CUH  2015  A1  117  vanA  VanA  7  ERR1585949 
VREN1741  Stool  Human  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1557084 
VREN1742  Stool  Human  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1557085 
VREN1743  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557086 
VREN1744  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557087 
VREN1745  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585859 
VREN1748  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585951 
VREN1749  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585952 
VREN1750  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586145 
VREN1751  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586155 
VREN1752  Stool  Human  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1585953 
VREN1760  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1585954 
VREN1763  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557392 
VREN1764  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1557393 
VREN1765  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557394 
VREN1766  Stool  Human  CUH  2015  B  1447  NA  7  ERR1557088 
VREN1769  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585955 
VREN1772  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1557089 
VREN1773  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1557090 
VREN1774  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1557091 
VREN1775  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1557092 
VREN1776  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1557093 
VREN1777  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1585860 
VREN1778  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1557094 
VREN1779  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1557095 
VREN1780  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557239 
VREN1781  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1557096 
VREN1782  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557097 
VREN1783  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585956 
VREN1784  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585957 
VREN1785  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585958 
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VREN1786  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585959 
VREN1787  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585960 
VREN1788  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585961 
VREN1789  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585962 
VREN1790  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585963 
VREN1791  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585964 
VREN1792  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585965 
VREN1797  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1585966 
VREN1798  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557098 
VREN1799  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557099 
VREN1800  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585861 
VREN1801  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557100 
VREN1802  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557101 
VREN1803  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557102 
VREN1804  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557103 
VREN1805  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557104 
VREN1806  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557105 
VREN1807  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557106 
VREN1808  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557107 
VREN1809  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557108 
VREN1810  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557109 
VREN1811  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557110 
VREN1812  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557111 
VREN1813  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557112 
VREN1814  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557113 
VREN1815  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557114 
VREN1816  Environment  NA  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1556929 
VREN1817  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1585967 
VREN1818  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585968 
VREN1819  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586156 
VREN1820  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1585969 
VREN1821  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1585970 
VREN1822  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585971 
VREN1823  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542150 
VREN1824  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585972 
VREN1825  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586157 
VREN1826  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585973 
VREN1827  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585974 
VREN1828  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585975 
VREN1829  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586158 
VREN1830  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585976 
VREN1831  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585977 
VREN1832  Stool  Human  CUH  2015  A2  22  NA  7  ERR1585991 
VREN1834  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557115 
VREN1835  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1556881 
VREN1836  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557116 
VREN1837  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557238 
VREN1838  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557117 
VREN1839  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557118 
VREN1840  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1556882 
VREN1841  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557119 
VREN1842  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557120 
VREN1843  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557121 
VREN1844  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557122 
VREN1845  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557123 
VREN1846  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557124 
VREN1849  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585978 
VREN1853  Stool  Human  CUH  2015  A1  787  vanA  VanA  7  ERR1585979 
VREN1854  Stool  Human  CUH  2015  A1  787  vanA  VanA  7  ERR1585980 
VREN1855  Stool  Human  CUH  2015  A1  787  vanA  VanA  7  ERR1585981 
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VREN1856  Stool  Human  CUH  2015  A1  787  vanA  VanA  7  ERR1585982 
VREN1857  Stool  Human  CUH  2015  A1  787  vanA  VanA  7  ERR1585983 
VREN1863  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1557002 
VREN1864  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1557003 
VREN1866  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1557004 
VREN1870  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585862 
VREN1871  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557125 
VREN1872  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557126 
VREN1873  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557127 
VREN1874  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1557128 
VREN1875  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557005 
VREN1878  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1585876 
VREN1879  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1585877 
VREN1880  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1585878 
VREN1881  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1585879 
VREN1882  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1585880 
VREN1883  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585881 
VREN1886  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585882 
VREN1888  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1556930 
VREN1889  Environment  NA  CUH  2015  A1  18  NA  VSE  7  ERR1585992 
VREN1890  Environment  NA  CUH  2015  A1  1460  vanA  VanA  7  ERR1556931 
VREN1891  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  NA  7  ERR1585883 
VREN1892  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  NA  7  ERR1585884 
VREN1893  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  NA  7  ERR1585885 
VREN1894  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  NA  7  ERR1585886 
VREN1895  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  NA  7  ERR1585887 
VREN1896  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1556932 
VREN1900  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557129 
VREN1901  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557130 
VREN1902  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557131 
VREN1903  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557132 
VREN1904  Environment  NA  CUH  2015  A1  18  vanA  VanA  7  ERR1542151 
VREN1905  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1556933 
VREN1906  Environment  NA  CUH  2015  A1  18  vanA  VanA  7  ERR1585888 
VREN1908  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585889 
VREN1913  Stool  Human  CUH  2015  A1  117  vanA  VanA  7  ERR1585890 
VREN1917  Environment  NA  CUH  2015  A1  780  NA  VSE  7  ERR1586248 
VREN1918  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1585891 
VREN1923  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1585892 
VREN1928  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1585893 
VREN1929  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586150 
VREN1930  Stool  Human  CUH  2015  A1  203  vanA  VanA  7  ERR1585894 
VREN1931  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585895 
VREN1932  Stool  Human  CUH  2015  A1  203  vanA  VanA  7  ERR1586170 
VREN1933  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585896 
VREN1935  Stool  Human  CUH  2015  A1  117  vanA  VanA  7  ERR1585897 
VREN1939  Stool  Human  CUH  2015  A1  787  vanA  VanA  7  ERR1585898 
VREN1944  Stool  Human  CUH  2015  B  328  NA  7  ERR1585899 
VREN1945  Stool  Human  CUH  2015  B  328  NA  7  ERR1585900 
VREN1946  Stool  Human  CUH  2015  B  328  NA  7  ERR1585901 
VREN1947  Stool  Human  CUH  2015  B  328  NA  7  ERR1585902 
VREN1948  Stool  Human  CUH  2015  B  328  NA  7  ERR1585903 
VREN1949  Stool  Human  CUH  2015  B  328  NA  7  ERR1585904 
VREN1950  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1586151 
VREN1956  Stool  Human  CUH  2015  A1  117  vanA  VanA  7  ERR1585905 
VREN1957  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586171 
VREN1960  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1585906 
VREN1961  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1585907 
VREN1962  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1585908 
VREN1963  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1585909 
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VREN1964  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  vanA  VanA  7  ERR1585993 
VREN1965  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1556934 
VREN1966  Stool  Human  CUH  2015  B  1443  NA  7  ERR1585910 
VREN1967  Stool  Human  CUH  2015  A2  675  NA  7  ERR1585911 
VREN1968  Stool  Human  CUH  2015  B  1459  NA  7  ERR1585912 
VREN1970  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586159 
VREN1971  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1556935 
VREN1972  Environment  NA  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1542153 
VREN1973  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1556936 
VREN1974  Environment  NA  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1556937 
VREN1977  Environment  NA  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1556938 
VREN1978  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1585995 
VREN1979  Environment  NA  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1556939 
VREN1980  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557133 
VREN1983  Stool  Human  CUH  2015  A1  787  vanA  VanA  7  ERR1585913 
VREN1987  Stool  Human  CUH  2015  A1  780  vanA  VanA  7  ERR1585914 
VREN1988  Stool  Human  CUH  2015  A1  780  vanA  VanA  7  ERR1585915 
VREN1989  Stool  Human  CUH  2015  A1  780  vanA  VanA  7  ERR1585916 
VREN1990  Stool  Human  CUH  2015  A1  780  vanA  VanA  7  ERR1585917 
VREN1991  Stool  Human  CUH  2015  A1  780  vanA  VanA  7  ERR1585918 
VREN1994  Stool  Human  CUH  2015  A1  203  NA  7  ERR1585919 
VREN1995  Stool  Human  CUH  2015  A1  203  vanA  VanA  7  ERR1585920 
VREN1999  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585921 
VREN2000  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585922 
VREN2001  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585923 
VREN2002  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585924 
VREN2003  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585925 
VREN2004  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585926 
VREN2005  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1541802 
VREN2006  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  NA  7  ERR1585927 
VREN2007  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  NA  7  ERR1585928 
VREN2008  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  NA  7  ERR1585929 
VREN2009  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  NA  7  ERR1585930 
VREN2010  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  NA  7  ERR1585931 
VREN2011  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586172 
VREN2012  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585932 
VREN2013  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585933 
VREN2014  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585934 
VREN2015  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586028 
VREN2016  Environment  NA  CUH  2015  A1  203  vanA  VanA  7  ERR1586162 
VREN2017  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1557479 
VREN2018  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542154 
VREN2019  Environment  NA  CUH  2015  A1  203  vanA  VanA  7  ERR1542155 
VREN2023  Stool  Human  CUH  2015  A1  787  vanA  VanA  7  ERR1586029 
VREN2025  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586030 
VREN2026  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586031 
VREN2027  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586032 
VREN2028  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586033 
VREN2029  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586034 
VREN2031  Stool  Human  CUH  2015  A1  787  NA  7  ERR1586035 
VREN2036  Stool  Human  CUH  2015  B  1451  NA  7  ERR1586036 
VREN2038  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542156 
VREN2039  Stool  Human  CUH  2015  A1  992  vanA  VanA  7  ERR1586037 
VREN2040  Stool  Human  CUH  2015  A1  992  vanA  VanA  7  ERR1586038 
VREN2041  Stool  Human  CUH  2015  A1  992  vanA  VanA  7  ERR1586173 
VREN2042  Stool  Human  CUH  2015  A1  992  vanA  VanA  7  ERR1586039 
VREN2043  Stool  Human  CUH  2015  A1  992  vanA  VanA  7  ERR1586040 
VREN2045  Stool  Human  CUH  2015  A1  761  NA  7  ERR1586041 
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VREN2047  Stool  Human  CUH  2015  A1  992  vanA  VanA  7  ERR1586042 
VREN2052  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586043 
VREN2053  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586044 
VREN2054  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1586045 
VREN2055  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1586046 
VREN2056  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1541803 
VREN2057  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1586047 
VREN2059  Stool  Human  CUH  2015  A1  761  NA  7  ERR1586048 
VREN2061  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1542157 
VREN2062  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1586163 
VREN2063  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1586164 
VREN2064  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1586165 
VREN2065  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1586049 
VREN2066  Stool  Human  CUH  2015  A1  18 
vanBDel
taRS  VSE  7  ERR1586050 
VREN2067  Stool  Human  CUH  2015  A1  18 
vanBDel
taRS  VSE  7  ERR1586051 
VREN2068  Stool  Human  CUH  2015  A1  18 
vanBDel
taRS  VSE  7  ERR1586254 
VREN2069  Stool  Human  CUH  2015  A1  18 
vanBDel
taRS  VSE  7  ERR1586052 
VREN2070  Stool  Human  CUH  2015  A1  18 
vanBDel
taRS  VSE  7  ERR1586166 
VREN2071  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586146 
VREN2072  Stool  Human  CUH  2015  A2  66  NA  7  ERR1586167 
VREN2076  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1586244 
VREN2079  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  1  3  ERR1557134 
VREN2088  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586168 
VREN2091  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585843 
VREN2092  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586013 
VREN2093  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586012 
VREN2094  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586003 
VREN2095  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586152 
VREN2096  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585994 
VREN2097  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1586176 
VREN2098  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1586175 
VREN2099  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1586174 
VREN2100  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586177 
VREN2103  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586178 
VREN2105  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586179 
VREN2106  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586180 
VREN2107  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586181 
VREN2108  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586182 
VREN2109  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586183 
VREN2110  Stool  Human  CUH  2015  A1  787  vanA  VanA  7  ERR1586184 
VREN2111  Stool  Human  CUH  2015  A1  787  vanA  VanA  7  ERR1586185 
VREN2112  Stool  Human  CUH  2015  A1  787  vanA  VanA  7  ERR1586186 
VREN2113  Stool  Human  CUH  2015  A1  787  vanA  VanA  7  ERR1586187 
VREN2114  Stool  Human  CUH  2015  A1  787  vanA  VanA  7  ERR1586188 
VREN2115  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  NA  7  ERR1586189 
VREN2116  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  NA  7  ERR1586190 
VREN2117  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  NA  7  ERR1586191 
VREN2118  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  NA  7  ERR1586192 
VREN2119  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  NA  7  ERR1586193 
VREN2120  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542158 
VREN2121  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586492 
VREN2122  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542159 
VREN2123  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542160 
VREN2124  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586194 
VREN2125  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542161 
VREN2126  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542162 
VREN2127  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542163 
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VREN2128  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586432 
VREN2130  Stool  Human  CUH  2015  A1  203  vanA  VanA  7  ERR1586279 
VREN2132  Stool  Human  CUH  2015  A1  203  vanA  VanA  7  ERR1541804 
VREN2134  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586195 
VREN2135  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586196 
VREN2136  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586197 
VREN2137  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586198 
VREN2138  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586199 
VREN2139  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586200 
VREN2140  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586201 
VREN2141  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1586202 
VREN2142  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1586203 
VREN2143  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1586204 
VREN2144  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1586205 
VREN2145  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1586206 
VREN2146  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586207 
VREN2147  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  NA  7  ERR1586208 
VREN2148  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  NA  7  ERR1586209 
VREN2149  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  NA  7  ERR1586210 
VREN2150  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  NA  7  ERR1586211 
VREN2151  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  NA  7  ERR1586212 
VREN2152  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1586213 
VREN2153  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586214 
VREN2154  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  3  1  ERR1557135 
VREN2164  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557136 
VREN2165  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557137 
VREN2166  Stool  Human  CUH  2015  B  800  NA  7  ERR1541805 
VREN2167  Environment  NA  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1557138 
VREN2168  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1556940 
VREN2169  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586215 
VREN2170  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1556883 
VREN2171  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557200 
VREN2172  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586497 
VREN2173  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557139 
VREN2176  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1586216 
VREN2179  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586217 
VREN2180  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586218 
VREN2181  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586219 
VREN2182  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586220 
VREN2183  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586221 
VREN2184  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1586222 
VREN2188  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586223 
VREN2189  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586224 
VREN2190  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586225 
VREN2191  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586053 
VREN2192  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586054 
VREN2193  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586055 
VREN2194  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586056 
VREN2195  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586057 
VREN2196  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586058 
VREN2197  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586059 
VREN2198  Stool  Human  CUH  2015  A1  280  NA  7  ERR1586060 
VREN2199  Stool  Human  CUH  2015  A1  280  NA  7  ERR1586061 
VREN2200  Stool  Human  CUH  2015  A1  280  NA  7  ERR1586062 
VREN2201  Stool  Human  CUH  2015  A1  280  NA  7  ERR1586063 
VREN2202  Stool  Human  CUH  2015  A1  280  NA  7  ERR1586312 
VREN2203  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1586238 
VREN2208  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1556941 
VREN2209  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1556942 
VREN2210  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586064 
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VREN2211  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586065 
VREN2212  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586066 
VREN2213  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586067 
VREN2214  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586068 
VREN2215  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1556943 
VREN2216  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1556944 
VREN2217  Environment  NA  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1556945 
VREN2218  Environment  NA  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1556946 
VREN2219  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1556947 
VREN2220  Environment  NA  CUH  2015  A1  18  vanA  VanA  7  ERR1556948 
VREN2222  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586069 
VREN2226  Stool  Human  CUH  2015  A1  412  vanA  VanA  7  ERR1586070 
VREN2227  Stool  Human  CUH  2015  A1  412  vanA  VanA  7  ERR1586071 
VREN2228  Stool  Human  CUH  2015  A1  412  vanA  VanA  7  ERR1586230 
VREN2229  Stool  Human  CUH  2015  A1  412  vanA  VanA  7  ERR1586072 
VREN2230  Stool  Human  CUH  2015  A1  412  vanA  VanA  7  ERR1586073 
VREN2234  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586074 
VREN2236  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  vanA  VanA  7  ERR1557480 
VREN2237  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  vanA  VanA  7  ERR1586075 
VREN2238  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  vanA  VanA  7  ERR1586076 
VREN2242  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586077 
VREN2243  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1557481 
VREN2244  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586078 
VREN2245  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586079 
VREN2246  Stool  Human  CUH  2015  A1  203  vanA  VanA  7  ERR1541884 
VREN2247  Stool  Human  CUH  2015  A1  203  vanA  VanA  7  ERR1586080 
VREN2248  Stool  Human  CUH  2015  A1  203  vanA  VanA  7  ERR1586081 
VREN2249  Stool  Human  CUH  2015  A1  203  vanA  VanA  7  ERR1586082 
VREN2250  Stool  Human  CUH  2015  A1  203  vanA  VanA  7  ERR1586083 
VREN2251  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1586084 
VREN2256  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1586085 
VREN2260  Environment  NA  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1586086 
VREN2261  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586340 
VREN2262  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586087 
VREN2263  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586088 
VREN2264  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1556949 
VREN2265  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1556950 
VREN2266  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  NA  7  ERR1586089 
VREN2271  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1586090 
VREN2272  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1586091 
VREN2273  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1586092 
VREN2274  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1586093 
VREN2275  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1586094 
VREN2276  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1556951 
VREN2277  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanBDel
taRS  VSE  7  ERR1586095 
VREN2279  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1586096 
VREN2280  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1586337 
VREN2281  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1586097 
VREN2282  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1586098 
VREN2283  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1586099 
VREN2284  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1586100 
VREN2285  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1586101 
VREN2286  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1542164 
VREN2291  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586102 
VREN2293  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586324 
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VREN2294  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586103 
VREN2295  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586104 
VREN2296  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586323 
VREN2297  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586105 
VREN2298  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586106 
VREN2299  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1557140 
VREN2300  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1557141 
VREN2301  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1557142 
VREN2302  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1557143 
VREN2303  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557144 
VREN2304  Stool  Human  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1557145 
VREN2305  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1556884 
VREN2306  Stool  Human  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1585863 
VREN2307  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557146 
VREN2308  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1586107 
VREN2313  Stool  Human  CUH  2015  A1  203  vanA  VanA  7  ERR1586108 
VREN2314  Stool  Human  CUH  2015  A1  203  vanA  VanA  7  ERR1586109 
VREN2315  Stool  Human  CUH  2015  A1  203  vanA  VanA  7  ERR1586110 
VREN2316  Stool  Human  CUH  2015  A1  203  vanA  VanA  7  ERR1586111 
VREN2317  Stool  Human  CUH  2015  A1  203  vanA  VanA  7  ERR1586112 
VREN2318  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1586113 
VREN2319  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1586114 
VREN2320  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1586115 
VREN2321  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1586116 
VREN2322  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1586117 
VREN2323  Stool  Human  CUH  2015  A1  412  NA  7  ERR1586118 
VREN2332  Stool  Human  CUH  2015  A1  412  vanA  VanA  7  ERR1586119 
VREN2333  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1557147 
VREN2334  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1556885 
VREN2335  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1557434 
VREN2336  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1557148 
VREN2337  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1586120 
VREN2341  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586121 
VREN2343  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1586122 
VREN2348  Environment  NA  CUH  2015  A1  280  vanA  VanA  7  ERR1586123 
VREN2349  Environment  NA  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1557149 
VREN2350  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586124 
VREN2351  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586125 
VREN2352  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586126 
VREN2353  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1556952 
VREN2354  Environment  NA  CUH  2015  A1  280  vanA  VanA  7  ERR1586127 
VREN2356  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1586509 
VREN2357  Stool  Human  CUH  2015  A1  412  vanA  VanA  7  ERR1586128 
VREN2363  Environment  NA  CUH  2015  A1  18  NA  VSE  7  ERR1542165 
VREN2364  Environment  NA  CUH  2015  A1  780  vanA  VanA  7  ERR1556954 
VREN2365  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542166 
VREN2367  Stool  Human  CUH  2015  A1  992  vanA  VanA  7  ERR1586129 
VREN2371  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586319 
VREN2377  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  NA  VSE  7  ERR1556955 
VREN2378  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  NA  7  ERR1586130 
VREN2383  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanBDel
taRS  VSE  7  ERR1586131 
VREN2384  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanBDel
taRS  VSE  7  ERR1586132 
VREN2385  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanBDel
taRS  VSE  7  ERR1586133 
VREN2386  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanBDel
taRS  VSE  7  ERR1586134 
VREN2387  Stool  Human  CUH  2015  A1  17  vanBDel VSE  7  ERR1586135 
   265
taRS 
VREN2392  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanBDel
taRS  VSE  7  ERR1586136 
VREN2394  Stool  Human  CUH  2015  A1  280  NA  7  ERR1586137 
VREN2401  Stool  Human  CUH  2015  A1  280  NA  7  ERR1541806 
VREN2403  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1556956 
VREN2404  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585996 
VREN2409  Environment  NA  CUH  2015  A1  17 
vanBDel
taRS  VSE  7  ERR1542167 
VREN2410  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586138 
VREN2413  Stool  Human  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1586139 
VREN2418  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586169 
VREN2421  Stool  Human  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1586226 
VREN2422  Stool  Human  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1586351 
VREN2423  Stool  Human  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1586227 
VREN2424  Stool  Human  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1586228 
VREN2425  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541807 
VREN2426  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586496 
VREN2427  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542168 
VREN2428  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586229 
VREN2429  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541885 
VREN2430  Environment  NA  CUH  2015  A1  18  vanA  VanA  7  ERR1542169 
VREN2431  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586231 
VREN2432  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541808 
VREN2433  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586232 
VREN2434  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586233 
VREN2435  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586234 
VREN2436  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1586235 
VREN2444  Stool  Human  CUH  2015  A1  280  NA  7  ERR1586236 
VREN2446  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586237 
VREN2447  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1586504 
VREN2449  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1541809 
VREN2450  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1542170 
VREN2451  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1542171 
VREN2452  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542172 
VREN2454  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541886 
VREN2458  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542173 
VREN2459  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542174 
VREN2460  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557435 
VREN2461  Environment  NA  CUH  2015  A1  18  NA  VSE  7  ERR1542175 
VREN2462  Environment  NA  CUH  2015  A1  18  NA  VSE  7  ERR1586239 
VREN2463  Environment  NA  CUH  2015  A1  18  NA  VSE  7  ERR1556957 
VREN2464  Stool  Human  CUH  2015  B  60  NA  7  ERR1586240 
VREN2465  Stool  Human  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1586241 
VREN2466  Stool  Human  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1586242 
VREN2467  Stool  Human  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1586243 
VREN2468  Stool  Human  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1541887 
VREN2469  Stool  Human  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1586245 
VREN2470  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586246 
VREN2471  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586247 
VREN2472  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1557436 
VREN2473  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586249 
VREN2474  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586250 
VREN2475  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586251 
VREN2476  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586252 
VREN2477  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586253 
VREN2478  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1541888 
VREN2479  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1541889 
VREN2484  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586255 
VREN2486  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586256 
VREN2491  Stool  Human  CUH  2015  A1  992  vanADel VSE  7  ERR1586257 
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VREN2495  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1541810 
VREN2496  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1586258 
VREN2497  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1586259 
VREN2498  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1557437 
VREN2499  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1541811 
VREN2500  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1556958 
VREN2501  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1556959 
VREN2502  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585997 
VREN2503  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585998 
VREN2504  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586260 
VREN2505  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586261 
VREN2506  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1541812 
VREN2507  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1586262 
VREN2511  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1541813 
VREN2515  Stool  Human  CUH  2015  A1  280  NA  7  ERR1586263 
VREN2518  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1556960 
VREN2519  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585999 
VREN2520  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1556961 
VREN2522  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1541814 
VREN2523  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586000 
VREN2524  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1556962 
VREN2525  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1556963 
VREN2526  Environment  NA  CUH  2015  A1  18  NA  VSE  7  ERR1556964 
VREN2532  Stool  Human  CUH  2015  B  1456  NA  7  ERR1586265 
VREN2533  Stool  Human  CUH  2015  A2  253  NA  7  ERR1586266 
VREN2534  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541815 
VREN2535  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586275 
VREN2536  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586276 
VREN2537  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586277 
VREN2538  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586278 
VREN2539  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1541980 
VREN2546  Stool  Human  CUH  2015  A1  280  NA  7  ERR1586280 
VREN2549  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1586281 
VREN2550  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1586267 





VREN2552  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1586269 
VREN2553  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1586270 
VREN2554  Environment  NA  CUH  2015  A1  192  NA  VSE  7  ERR1586271 
VREN2555  Environment  NA  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1586001 
VREN2556  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1556965 
VREN2557  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1556966 
VREN2558  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586272 
VREN2559  Environment  NA  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1556967 
VREN2560  Stool  Human  CUH  2015  A1  1454  vanA  VanA  7  ERR1586273 
VREN2561  Stool  Human  CUH  2015  A1  1454  vanA  VanA  7  ERR1586274 
VREN2562  Stool  Human  CUH  2015  A1  1454  vanA  VanA  7  ERR1586282 
VREN2563  Stool  Human  CUH  2015  A1  1454  vanA  VanA  7  ERR1586283 
VREN2564  Stool  Human  CUH  2015  A1  1454  vanA  VanA  7  ERR1586284 
VREN2565  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1556968 
VREN2566  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1586285 
VREN2568  Stool  Human  CUH  2015  A1  192  NA  7  ERR1586286 
VREN2573  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1586287 
VREN2574  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1586288 
VREN2575  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1586289 
VREN2576  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1586290 
VREN2577  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1586291 
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VREN2578  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586292 
VREN2579  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586293 
VREN2580  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586294 
VREN2581  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586295 
VREN2582  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586296 
VREN2583  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586297 
VREN2588  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1556969 
VREN2589  Environment  NA  CUH  2015  A1  117  vanA  VanA  7  ERR1586298 
VREN2590  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542176 
VREN2591  Environment  NA  CUH  2015  A1  117  vanA  VanA  7  ERR1556970 
VREN2592  Stool  Human  CUH  2015  B  1445  NA  7  ERR1586299 
VREN2593  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586300 
VREN2598  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1586301 
VREN2599  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1586302 
VREN2600  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1586303 
VREN2601  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1586304 
VREN2602  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1586305 
VREN2603  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586306 
VREN2604  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586307 
VREN2605  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586308 
VREN2606  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586309 
VREN2607  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586310 
VREN2608  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1586311 
VREN2613  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1556971 
VREN2614  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1556972 
VREN2615  Environment  NA  CUH  2015  A1  1454  vanA  VanA  7  ERR1556973 
VREN2616  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586313 
VREN2617  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1556926 
VREN2619  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542177 
VREN2620  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542178 
VREN2621  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586314 
VREN2622  Environment  NA  CUH  2015  A1  18  vanA  VanA  7  ERR1542179 
VREN2623  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542180 
VREN2624  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1542181 
VREN2625  Environment  NA  CUH  2015  A1  1454  vanA  VanA  7  ERR1542182 
VREN2626  Environment  NA  CUH  2015  A1  1454  vanA  VanA  7  ERR1542183 
VREN2627  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542184 
VREN2628  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586315 
VREN2629  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586316 
VREN2631  Environment  NA  CUH  2015  A1  18  vanA  VanA  7  ERR1542185 
VREN2632  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586518 
VREN2633  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586397 
VREN2634  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586398 
VREN2635  Environment  NA  CUH  2015  A1  1454  vanA  VanA  7  ERR1586399 
VREN2636  Environment  NA  CUH  2015  A1  18  vanA  VanA  7  ERR1586400 
VREN2637  Environment  NA  CUH  2015  A1  1454  vanA  VanA  7  ERR1556975 
VREN2638  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586401 
VREN2639  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586402 
VREN2640  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586403 
VREN2641  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586404 
VREN2642  Stool  Human  CUH  2015  A2  502  NA  7  ERR1586317 
VREN2644  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586318 
VREN2649  Stool  Human  CUH  2015  A2  1448  NA  7  ERR1541890 
VREN2653  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1557150 
VREN2654  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1557151 
VREN2655  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1557152 
VREN2656  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1557153 
VREN2657  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1556927 
VREN2658  Stool  Human  CUH  2015  A1  1454  vanA  VanA  7  ERR1586320 
VREN2663  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586405 
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VREN2664  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586321 
VREN2665  Environment  NA  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1586406 
VREN2666  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586322 
VREN2670  Stool  Human  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1541891 
VREN2672  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1541965 
VREN2677  Stool  Human  CUH  2015  A1  1454  vanA  VanA  7  ERR1586325 
VREN2679  Stool  Human  CUH  2015  A1  1454  vanA  VanA  7  ERR1586327 
VREN2680  Stool  Human  CUH  2015  A1  1454  vanA  VanA  7  ERR1586328 
VREN2681  Stool  Human  CUH  2015  A1  1454  vanA  VanA  7  ERR1586329 
VREN2683  Stool  Human  CUH  2015  A1  1454  vanA  VanA  7  ERR1586330 
VREN2687  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586407 
VREN2688  Environment  NA  CUH  2015  A1  1454  vanA  VanA  7  ERR1586408 
VREN2689  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586409 
VREN2690  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586410 
VREN2692  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586515 
VREN2693  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586331 
VREN2699  Stool  Human  CUH  2015  A1  1454  vanA  VanA  7  ERR1586332 
VREN2703  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586333 
VREN2704  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586334 
VREN2705  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586335 
VREN2706  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586336 
VREN2707  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541966 
VREN2708  Environment  NA  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1586411 
VREN2709  Environment  NA  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1586412 
VREN2710  Environment  NA  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1556976 
VREN2711  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585864 
VREN2712  Environment  NA  CUH  2015  A1  1454  vanA  VanA  7  ERR1556925 
VREN2713  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586413 
VREN2714  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586338 
VREN2715  Environment  NA  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1586414 
VREN2716  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1586415 
VREN2717  Environment  NA  CUH  2015  A1  787  NA  VSE  7  ERR1586416 
VREN2720  Environment  NA  CUH  2015  A1  1454  vanA  VanA  7  ERR1586417 
VREN2721  Environment  NA  CUH  2015  A1  1454  vanA  VanA  7  ERR1586339 
VREN2722  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586418 
VREN2723  Environment  NA  CUH  2015  A1  1454  vanA  VanA  7  ERR1541967 
VREN2724  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1557154 
VREN2725  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586341 
VREN2726  Environment  NA  CUH  2015  A1  1454  vanA  VanA  7  ERR1556977 
VREN2727  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586419 
VREN2728  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586420 
VREN2729  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586421 
VREN2730  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586422 
VREN2731  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586423 
VREN2733  Environment  NA  CUH  2015  A1  1454  vanA  VanA  7  ERR1586522 
VREN2734  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586342 
VREN2735  Environment  NA  CUH  2015  A1  1454  vanA  VanA  7  ERR1586343 
VREN2736  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1556978 
VREN2737  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586424 
VREN2738  Environment  NA  CUH  2015  A1  117  vanA  VanA  7  ERR1586425 
VREN2739  Environment  NA  CUH  2015  A1  117  vanA  VanA  7  ERR1586344 
VREN2740  Environment  NA  CUH  2015  A1  117  vanA 
VanA 
Hetero  7  ERR1586426 
VREN2742  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586345 
VREN2743  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586346 
VREN2744  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586347 
VREN2745  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586348 
VREN2746  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586349 
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VREN2747  Stool  Human  CUH  2015  B  1450  NA  7  ERR1586350 
VREN2748  Stool  Human  CUH  2015  B  74  NA  7  ERR1541968 
VREN2749  Stool  Human  CUH  2015  B  74  NA  7  ERR1541969 
VREN2750  Stool  Human  CUH  2015  B  74  NA  7  ERR1541970 
VREN2751  Stool  Human  CUH  2015  B  74  NA  7  ERR1541991 
VREN2752  Stool  Human  CUH  2015  B  74  NA  7  ERR1542186 
VREN2753  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1586353 
VREN2754  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1586354 
VREN2755  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1586355 
VREN2756  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1586356 
VREN2757  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1542187 
VREN2758  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586357 
VREN2759  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586358 
VREN2760  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586359 
VREN2761  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586360 
VREN2762  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586361 
VREN2763  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586362 
VREN2764  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586363 
VREN2765  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586364 
VREN2766  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586365 
VREN2767  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586366 
VREN2768  Environment  NA  CUH  2015  A1  117  vanA  VanA  7  ERR1586427 
VREN2769  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1557208 
VREN2770  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  3  3  ERR1557155 
VREN2771  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1556877 
VREN2772  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1557156 
VREN2773  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1585865 
VREN2774  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1557157 
VREN2775  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1557158 
VREN2776  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1557159 
VREN2777  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1557160 
VREN2778  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1557161 
VREN2779  Environment  NA  CUH  2015  A1  1454  vanA  VanA  7  ERR1586428 
VREN2780  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586429 
VREN2781  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586430 
VREN2782  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586431 
VREN2783  Stool  Human  CUH  2015  A2  1444  NA  7  ERR1541971 
VREN2784  Stool  Human  CUH  2015  A1  80 
vanADel
taRS  VSE  7  ERR1586367 
VREN2785  Stool  Human  CUH  2015  A1  80 
vanADel
taRS  VSE  7  ERR1586368 
VREN2786  Stool  Human  CUH  2015  A1  80 
vanADel
taRS  VSE  7  ERR1586369 
VREN2787  Stool  Human  CUH  2015  A1  80 
vanADel
taRS  VSE  7  ERR1586370 
VREN2788  Stool  Human  CUH  2015  A1  192  NA  7  ERR1586371 
VREN2793  Stool  Human  CUH  2015  A1  1454  vanA  VanA  7  ERR1541972 
VREN2795  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  vanA  VanA  7  ERR1586372 
VREN2799  Stool  Human  CUH  2015  A2  137  NA  7  ERR1586373 
VREN2800  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586374 
VREN2801  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586375 
VREN2802  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586376 
VREN2803  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586377 
VREN2804  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586378 
VREN2806  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586379 
VREN2814  Stool  Human  CUH  2015  A1  1454  vanA  VanA  7  ERR1586380 
VREN2817  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557438 
VREN2820  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanBDel
taRS  VSE  7  ERR1557439 
VREN2821  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanBDel
taRS  VSE  7  ERR1586381 
VREN2822  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanBDel
taRS  VSE  7  ERR1586382 
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VREN2823  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanBDel
taRS  VSE  7  ERR1586383 
VREN2825  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586384 
VREN2826  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586385 
VREN2827  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586386 
VREN2828  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586519 
VREN2829  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1557162 
VREN2830  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1557163 
VREN2831  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1557164 
VREN2832  Stool  Human  CUH  2015  A1  1454  vanA  VanA  7  ERR1557165 
VREN2833  Stool  Human  CUH  2015  A1  1454  vanA  VanA  7  ERR1557166 
VREN2836  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542188 
VREN2842  Stool  Human  CUH  2015  A1  1454  vanA  VanA  7  ERR1557440 
VREN2844  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541974 
VREN2847  Stool  Human  CUH  2015  A1  1454  vanA  VanA  7  ERR1542189 
VREN2849  Environment  NA  CUH  2015  A1  1454  vanA  VanA  7  ERR1586502 
VREN2850  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1586433 
VREN2851  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1556979 
VREN2852  Environment  NA  CUH  2015  A1  1454  vanA  VanA  7  ERR1586434 
VREN2853  Environment  NA  CUH  2015  A1  1454  vanA  VanA  7  ERR1586435 
VREN2854  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586436 
VREN2855  Environment  NA  CUH  2015  A1  1454  vanA  VanA  7  ERR1556980 
VREN2857  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586437 
VREN2858  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586438 
VREN2859  Environment  NA  CUH  2015  A1  1454  vanA  VanA  7  ERR1556981 
VREN2860  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542190 
VREN2861  Environment  NA  CUH  2015  A1  1454  vanA  VanA  7  ERR1586439 
VREN2862  Environment  NA  CUH  2015  A1  1454  vanA  VanA  7  ERR1586440 
VREN2863  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586441 
VREN2864  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541975 
VREN2865  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542191 
VREN2866  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1556982 
VREN2867  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanBDel
taRS  VSE  7  ERR1542192 
VREN2868  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanBDel
taRS  VSE  7  ERR1542193 
VREN2869  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanBDel
taRS  VSE  7  ERR1541976 
VREN2870  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanBDel
taRS  VSE  7  ERR1542194 
VREN2871  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanBDel
taRS  VSE  7  ERR1542195 
VREN2872  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1542196 
VREN2873  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1542197 
VREN2874  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1541977 
VREN2875  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542198 
VREN2876  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542199 
VREN2877 
Hospital 
sewer  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  1  1  ERR1557167 
VREN2879 
Hospital 
sewer  NA  CUH  2015  A1  203  NA  VSE  1  3  ERR1557168 
VREN2880 
Hospital 
sewer  NA  CUH  2015  A1  78  NA  VSE  1  3  ERR1585866 
VREN2887 
Hospital 
sewer  NA  CUH  2015  A1  780  vanA  VanA  1  3  ERR1556878 
VREN2889 
Hospital 
sewer  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  1  1  ERR1557207 
VREN2890 
Hospital 
sewer  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  1  1  ERR1557170 
VREN2891 
Hospital 
sewer  NA  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  1  2  ERR1557171 
VREN2894 
Hospital 
sewer  NA  CUH  2015  A1  17 
vanA_va
nBDelta
RS  VanA  1  2  ERR1557172 
VREN2896 
Hospital 




sewer  NA  CUH  2015  A2  1449  NA  VSE  1  4  ERR1556983 
VREN2903  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanBDel
taRS  VSE  7  ERR1541978 
VREN2908  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1586520 
VREN2910  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  NA  7  ERR1586352 
VREN2914  Stool  Human  CUH  2015  B  1452  NA  7  ERR1586534 
VREN2916  Stool  Human  CUH  2015  A1  787  vanA  VanA  7  ERR1541979 
VREN2918  Stool  Human  CUH  2015  A1  280  vanA  VanA  7  ERR1541824 
VREN2920  Stool  Human  CUH  2015  A1  280  vanA  VanA  7  ERR1541825 
VREN2921  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541826 
VREN2922  Environment  NA  CUH  2015  A1  1454  vanA  VanA  7  ERR1541827 
VREN2923  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1541828 
VREN2924  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541829 
VREN2928  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  vanA  VanA  7  ERR1541830 
VREN2930  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  vanB  VanB  7  ERR1541831 
VREN2931  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  vanB  VanB  7  ERR1557441 
VREN2932  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  vanB  VanB  7  ERR1541817 
VREN2933  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  vanB  VanB  7  ERR1557442 
VREN2934  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  vanB  VanB  7  ERR1541832 
VREN2938  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586442 
VREN2939  Environment  NA  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1586443 
VREN2940  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586444 
VREN2941  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586445 
VREN2942  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586446 
VREN2943  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586447 
VREN2944  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1557174 
VREN2945  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1586448 
VREN2946  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541833 
VREN2947  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1541834 
VREN2948  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  NA  7  ERR1541835 
VREN2949  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  NA  7  ERR1541836 
VREN2950  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  NA  7  ERR1557443 
VREN2951  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  NA  7  ERR1541837 
VREN2952  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  NA  7  ERR1541838 
VREN2953  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1541839 
VREN2954  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1541840 
VREN2955  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1557444 
VREN2956  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1557445 
VREN2957  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1541841 
VREN2958  Stool  Human  CUH  2015  A2  650  NA  7  ERR1541842 
VREN2959  Stool  Human  CUH  2015  A2  650  NA  7  ERR1541843 
VREN2960  Stool  Human  CUH  2015  A2  650  NA  7  ERR1541844 
VREN2961  Stool  Human  CUH  2015  A2  650  NA  7  ERR1541845 
VREN2962  Stool  Human  CUH  2015  A2  650  NA  7  ERR1541846 
VREN2969  Stool  Human  CUH  2015  A1  280  vanA  VanA  7  ERR1541847 
VREN2970  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557446 
VREN2971  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541848 
VREN2972  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541849 
VREN2973  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541850 
VREN2974  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541851 
VREN2975  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541852 
VREN2980  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541981 
VREN2984  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541853 
VREN2989  Stool  Human  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1541854 
VREN2991  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1541855 
VREN2995  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanBDel
taRS  VSE  7  ERR1541856 
VREN2998  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1541982 
VREN2999  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1541857 
VREN3000  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1541858 
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VREN3001  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1557447 
VREN3002  Stool  Human  CUH  2015  A2  1462  NA  7  ERR1541983 
VREN3003  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1541859 
VREN3005  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1541860 
VREN3007  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1557448 
VREN3008  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586449 
VREN3009  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586450 
VREN3010  Environment  NA  CUH  2015  A1  18  vanB  VanB  7  ERR1586451 
VREN3011  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586452 
VREN3012  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586453 
VREN3013  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1541796 
VREN3014  Stool  Human  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1541861 
VREN3015  Stool  Human  CUH  2015  A1  260  vanA  VanA  7  ERR1541984 
VREN3019  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586454 
VREN3020  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586455 
VREN3023  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1541985 
VREN3024  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1541862 
VREN3028  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541863 
VREN3029  Stool  Human  CUH  2015  A1  282  vanA  VanA  7  ERR1541864 
VREN3030  Stool  Human  CUH  2015  A1  282  vanA  VanA  7  ERR1541865 
VREN3031  Stool  Human  CUH  2015  A1  282  vanA  VanA  7  ERR1541866 
VREN3032  Stool  Human  CUH  2015  A1  282  vanA  VanA  7  ERR1541867 
VREN3033  Stool  Human  CUH  2015  A1  282  vanA  VanA  7  ERR1557449 
VREN3034  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1541868 
VREN3035  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1557450 
VREN3036  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1557451 
VREN3037  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1557452 
VREN3038  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1541869 
VREN3039  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541870 
VREN3043  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541871 
VREN3046  Stool  Human  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1557453 
VREN3049  Stool  Human  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1557454 
VREN3050  Stool  Human  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1541872 
VREN3051  Stool  Human  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1541873 
VREN3052  Stool  Human  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1557455 
VREN3053  Stool  Human  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1557456 
VREN3054  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557457 
VREN3055  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541874 
VREN3056  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557458 
VREN3057  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541986 
VREN3058  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541987 
VREN3059  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1557459 
VREN3060  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586456 
VREN3061  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586457 
VREN3062  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586458 
VREN3063  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586459 
VREN3064  Environment  NA  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1586460 
VREN3065  Environment  NA  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1586461 
VREN3066  Environment  NA  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1586462 
VREN3067  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586463 
VREN3068  Environment  NA  CUH  2015  A1  18  vanA  VanA  7  ERR1557460 
VREN3069  Environment  NA  CUH  2015  A1  282  vanA  VanA  7  ERR1557461 
VREN3070  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586464 
VREN3071  Environment  NA  CUH  2015  A1  18  vanA  VanA  7  ERR1541875 
VREN3072  Environment  NA  CUH  2015  A1  1454  vanA  VanA  7  ERR1557462 
VREN3073  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1541876 
VREN3088  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  64  NA  VSE  1  2  ERR1557175 
   273
VREN3098  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586465 
VREN3104 
Rectal 
abscess  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542202 
VREN3106  Stool  Human  CUH  2015  B  94  NA  7  ERR1541988 
VREN3107  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1541877 
VREN3108  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586466 
VREN3109  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557463 
VREN3110  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557176 
VREN3111  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1556985 
VREN3112  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585867 
VREN3113  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557177 
VREN3114  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1556879 
VREN3115  Environment  NA  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1541878 
VREN3116  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541879 
VREN3117  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541989 
VREN3118  Environment  NA  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1541880 
VREN3119  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586467 
VREN3120  Environment  NA  CUH  2015  A1  280  vanA  VanA  7  ERR1586468 
VREN3121  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1556986 
VREN3122  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586469 
VREN3123  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586470 
VREN3125  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541881 
VREN3129  Stool  Human  CUH  2015  A1  280  vanA  VanA  7  ERR1541882 
VREN3130  Stool  Human  CUH  2015  A1  280  vanA  VanA  7  ERR1541883 
VREN3131  Stool  Human  CUH  2015  A1  280  vanA  VanA  7  ERR1541990 
VREN3132  Stool  Human  CUH  2015  A1  280  vanA  VanA  7  ERR1586507 
VREN3133  Stool  Human  CUH  2015  A1  280  vanA  VanA  7  ERR1586508 
VREN3134  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541892 
VREN3135  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1541893 
VREN3136  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541894 
VREN3137  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541895 
VREN3138  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541896 
VREN3141  Stool  Human  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1541897 
VREN3146  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541898 
VREN3159  Environment  NA  CUH  2015  A1  280  vanA  VanA  7  ERR1586471 
VREN3164  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanBDel
taRS  VSE  7  ERR1541992 
VREN3165  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  NA  7  ERR1541899 
VREN3167  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1557178 
VREN3168  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1585868 
VREN3169  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1556854 
VREN3170  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1557179 
VREN3171  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1557180 
VREN3172  Stool  Human  CUH  2015  B  1446  NA  7  ERR1541900 
VREN3173  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1541901 
VREN3174  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541902 
VREN3175  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541903 
VREN3176  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541904 
VREN3177  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541905 
VREN3178  Stool  Human  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1541906 
VREN3179  Stool  Human  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1541907 
VREN3183  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541908 
VREN3184  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541909 
VREN3185  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541910 
VREN3186  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541993 
VREN3187  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541911 
VREN3188  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541912 
VREN3189  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541913 
VREN3190  Environment  NA  CUH  2015  A1  17  vanAvan VanA  7  ERR1556987 
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B 
VREN3191  Stool  Human  CUH  2015  B  296  NA  7  ERR1541818 
VREN3196  Stool  Human  CUH  2015  A1  280  vanA  VanA  7  ERR1541914 
VREN3199  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541915 
VREN3202  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557181 
VREN3203  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557182 
VREN3204  Stool  Human  CUH  2015  A1  280  vanA  VanA  7  ERR1557183 
VREN3205  Stool  Human  CUH  2015  A1  280  vanA  VanA  7  ERR1557184 
VREN3206  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586506 
VREN3207  Stool  Human  CUH  2015  B  94  NA  7  ERR1541916 
VREN3208  Stool  Human  CUH  2015  B  94  NA  7  ERR1541917 
VREN3209  Stool  Human  CUH  2015  B  94  NA  7  ERR1541918 
VREN3210  Stool  Human  CUH  2015  B  94  NA  7  ERR1541919 
VREN3211  Stool  Human  CUH  2015  B  94  NA  7  ERR1541920 
VREN3216  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  vanB  VanB  7  ERR1541921 
VREN3217  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  vanB  VanB  7  ERR1541922 
VREN3223  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1541923 
VREN3227  Stool  Human  CUH  2015  B  94  NA  7  ERR1541924 
VREN3228  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1556988 
VREN3229  Stool  Human  CUH  2015  A1  280  vanA  VanA  7  ERR1541925 
VREN3235  Stool  Human  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1541926 
VREN3239  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1557185 
VREN3240  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1557186 
VREN3241  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1557187 
VREN3242  Stool  Human  CUH  2015  A1  280  vanA  VanA  7  ERR1557188 
VREN3243  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1556855 
VREN3244  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557189 
VREN3248  Environment  NA  CUH  2015  A1  789  NA  VSE  7  ERR1556989 
VREN3249  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1541927 
VREN3250  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586472 
VREN3257  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1557190 
VREN3260  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1541819 
VREN3261  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  NA  VSE  7  ERR1541928 
VREN3262  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586473 
VREN3263  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586474 
VREN3264  Environment  NA  CUH  2015  A1  18  vanB  VanB  7  ERR1586475 
VREN3265  Environment  NA  CUH  2015  A1  18  vanB  VanB  7  ERR1586476 
VREN3266  Environment  NA  CUH  2015  A1  18  vanB  VanB  7  ERR1541929 
VREN3267  Environment  NA  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1556990 
VREN3268  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586477 
VREN3270  Environment  NA  CUH  2015  A1  18  vanB  VanB  7  ERR1541930 
VREN3271  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586478 
VREN3272  Stool  Human  CUH  2015  B  1105  NA  7  ERR1541994 
VREN3275  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1541931 
VREN3276  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1541995 
VREN3277  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1557464 
VREN3278  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1541932 
VREN3279  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1541933 
VREN3280  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557191 
VREN3281  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557324 
VREN3282  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585869 
VREN3283  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557192 
VREN3284  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557193 
VREN3285  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  3  1  ERR1557194 
VREN3286  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557195 
VREN3287  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557196 
VREN3288  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585870 
VREN3289  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586533 
VREN3290  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557197 
VREN3291  Stool  Human  CUH  2015  A1  280  vanA  VanA  7  ERR1557198 
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VREN3292  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557465 
VREN3293  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557199 
VREN3294  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585871 
VREN3296  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541934 
VREN3300  Stool  Human  CUH  2015  A1  412  NA  7  ERR1541935 
VREN3301  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1541936 
VREN3302  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1541937 
VREN3303  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1541938 
VREN3304  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1541939 
VREN3305  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanBDel
taRS  VSE  7  ERR1557201 
VREN3306  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1557202 
VREN3310  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanBDel
taRS  VSE  7  ERR1541996 
VREN3311  Stool  Human  CUH  2015  A1  787  vanA  VanA  7  ERR1541940 
VREN3313  Stool  Human  CUH  2015  A1  787  vanA  VanA  7  ERR1541997 
VREN3314  Stool  Human  CUH  2015  A1  787  vanA  VanA  7  ERR1541941 
VREN3320  Stool  Human  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1541942 
VREN3321  Stool  Human  CUH  2015  A1  117  vanA  VanA  7  ERR1541943 
VREN3322  Stool  Human  CUH  2015  A1  117  vanA  VanA  7  ERR1541944 
VREN3323  Stool  Human  CUH  2015  A1  117  vanA  VanA  7  ERR1541945 
VREN3324  Stool  Human  CUH  2015  A1  117  vanA  VanA  7  ERR1541946 
VREN3325  Stool  Human  CUH  2015  A1  117  vanA  VanA  7  ERR1541947 
VREN3328  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541948 
VREN3331  Environment  NA  CUH  2015  A1  18  vanB  VanB  7  ERR1586479 
VREN3332  Environment  NA  CUH  2015  A1  18  vanB  VanB  7  ERR1586480 
VREN3333  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586481 
VREN3334  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586482 
VREN3335  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1556993 
VREN3336  Environment  NA  CUH  2015  A1  787  vanA  VanA  7  ERR1586501 
VREN3337  Environment  NA  CUH  2015  A1  787  vanA  VanA  7  ERR1586483 
VREN3338  Environment  NA  CUH  2015  A1  280  vanA  VanA  7  ERR1541949 
VREN3342  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1541950 
VREN3344  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1541951 
VREN3345  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586484 
VREN3346  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1586485 
VREN3347  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557203 
VREN3348  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541998 
VREN3349  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1542203 
VREN3350  Environment  NA  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1586486 
VREN3351  Environment  NA  CUH  2015  A1  117  vanA  VanA  7  ERR1557466 
VREN3352  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541999 
VREN3353  Environment  NA  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1542000 
VREN3354  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586528 
VREN3358  Stool  Human  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1541952 
VREN3360  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586487 
VREN3361  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1556994 
VREN3362  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542001 
VREN3363  Stool  Human  CUH  2015  B  1456  NA  7  ERR1542002 
VREN3365  Environment  NA  CUH  2015  A1  117  vanA  VanA  7  ERR1542003 
VREN3366  Environment  NA  CUH  2015  A1  117  vanA  VanA  7  ERR1541953 
VREN3368  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1556995 
VREN3369  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586160 
VREN3370  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542004 
VREN3371  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1556996 
VREN3376  Stool  Human  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1541954 
VREN3379  Stool  Human  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1542005 
VREN3380  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1557467 
VREN3382  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541956 
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VREN3383  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541957 
VREN3384  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541958 
VREN3385  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541959 
VREN3386  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541960 
VREN3387  Stool  Human  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1557204 
VREN3392  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586488 
VREN3393  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586489 
VREN3394  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586490 
VREN3395  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541961 
VREN3396  Environment  NA  CUH  2015  A1  1454  vanA  VanA  7  ERR1541964 
VREN3398  Stool  Human  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1541963 
VREN3399  Stool  Human  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1541962 
VREN3402  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586514 
VREN3403  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557468 
VREN3404  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542204 
VREN3405  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542205 
VREN3406  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542008 
VREN3407  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557469 
VREN3408  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586527 
VREN3409  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586526 
VREN3410  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542051 
VREN3411  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542052 
VREN3412  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557205 
VREN3413  Stool  Human  CUH  2015  A1  280  vanA  VanA  7  ERR1557319 
VREN3414  Stool  Human  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1557318 
VREN3415  Stool  Human  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1556902 
VREN3416  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557206 
VREN3417  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542053 
VREN3418  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586491 
VREN3419  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586495 
VREN3420  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1542054 
VREN3421  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1542055 
VREN3422  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1542206 
VREN3423  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1542056 
VREN3424  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1542057 
VREN3425  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1542058 
VREN3426  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1542207 
VREN3427  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1542059 
VREN3428  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1542060 
VREN3429  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1542208 
VREN3430  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1541820 
VREN3431  Stool  Human  CUH  2015  A1  412  NA  7  ERR1542061 
VREN3432  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1542062 
VREN3433  Stool  Human  CUH  2015  A1  412  NA  7  ERR1542063 
VREN3434  Stool  Human  CUH  2015  A1  412  NA  7  ERR1542064 
VREN3436  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586530 
VREN3437  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1557209 
VREN3442  Stool  Human  CUH  2015  A1  412  NA  7  ERR1542065 
VREN3443  Stool  Human  CUH  2015  A1  412  NA  7  ERR1542066 
VREN3444  Stool  Human  CUH  2015  A1  412  NA  7  ERR1542067 
VREN3445  Stool  Human  CUH  2015  A1  412  NA  7  ERR1542068 
VREN3446  Stool  Human  CUH  2015  A1  412  NA  7  ERR1542069 
VREN3447  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1542070 
VREN3448  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1542071 
VREN3449  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1542072 
VREN3450  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1542073 
VREN3451  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1542074 
VREN3452  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1542075 
VREN3453  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  VSE  7  ERR1542076 
VREN3454  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1542209 
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VREN3455  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1542077 
VREN3456  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1542078 
VREN3457  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586002 
VREN3458  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1542079 
VREN3459  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1542080 
VREN3460  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1542081 
VREN3461  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1542082 
VREN3462  Stool  Human  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1542083 
VREN3463  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542084 
VREN3464  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542085 
VREN3465  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542086 
VREN3466  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542087 
VREN3467  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542088 
VREN3468  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542089 
VREN3473  Stool  Human  CUH  2015  A1  117  vanA  VanA  7  ERR1542090 
VREN3474  Stool  Human  CUH  2015  A1  117  vanA  VanA  7  ERR1542091 
VREN3475  Stool  Human  CUH  2015  A1  117  vanA  VanA  7  ERR1542092 
VREN3476  Stool  Human  CUH  2015  A1  117  vanA 
VanA 
Hetero  7  ERR1542093 
VREN3477  Stool  Human  CUH  2015  A1  117  vanA  VanA  7  ERR1542094 
VREN3478  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542095 
VREN3479  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542096 
VREN3480  Environment  NA  CUH  2015  A1  18  vanB  VanB  7  ERR1542097 
VREN3481  Environment  NA  CUH  2015  A1  18  vanB  VanB  7  ERR1542098 
VREN3482  Environment  NA  CUH  2015  A1  280  vanA  VanA  7  ERR1586161 
VREN3483  Environment  NA  CUH  2015  A1  117  NA  VSE  7  ERR1586004 
VREN3485  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586006 
VREN3486  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  NA  VSE  7  ERR1542099 
VREN3487  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1586007 
VREN3488  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  NA  VSE  7  ERR1586008 
VREN3489  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586009 
VREN3490  Environment  NA  CUH  2015  A1  412  vanA  VanA  7  ERR1542100 
VREN3491  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1542101 
VREN3492  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586010 
VREN3493  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  NA  VSE  7  ERR1586011 
VREN3494  Stool  Human  CUH  2015  B  604  NA  7  ERR1542102 
VREN3495  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1541797 
VREN3496  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1542103 
VREN3497  Environment  NA  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1542104 
VREN3498  Environment  NA  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1542105 
VREN3499  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586525 
VREN3500  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586499 
VREN3501  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542106 
VREN3502  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542107 
VREN3503  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542108 
VREN3504  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542109 
VREN3505  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542110 
VREN3506  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586014 
VREN3507  Environment  NA  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1542111 
VREN3508  Environment  NA  CUH  2015  A1  17 
vanAvan
B  VanA  7  ERR1542112 
VREN3512  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542113 
VREN3517  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1542114 
VREN3519  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1542115 
VREN3520  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1542116 
VREN3521  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1542117 
VREN3522  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1541821 
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VREN3523  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1542118 
VREN3524  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1542119 
VREN3529  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1542120 
VREN3530  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1542121 
VREN3531  Stool  Human  CUH  2015  A1  117  NA  7  ERR1542122 
VREN3532  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1557470 
VREN3535  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1542123 
VREN3536  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1542124 
VREN3537  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1542125 
VREN3538  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1542126 
VREN3539  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1542127 
VREN3540  Stool  Human  CUH  2015  A2  22  NA  7  ERR1542128 
VREN3541  Stool  Human  CUH  2015  A1  117  NA  7  ERR1542129 
VREN3542  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1542130 
VREN3543  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  NA  VSE  7  ERR1541822 
VREN3544  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  NA  VSE  7  ERR1541823 
VREN3545  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  NA  VSE  7  ERR1586015 
VREN3546  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  NA  VSE  7  ERR1542131 
VREN3547  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  NA  VSE  7  ERR1542132 
VREN3548  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542133 
VREN3549  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542134 
VREN3550  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542135 
VREN3551  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542136 
VREN3552  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557471 
VREN3555  Stool  Human  CUH  2015  A1  203  NA  7  ERR1542137 
VREN3557  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1586387 
VREN3558  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1542006 
VREN3559  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1542007 
VREN3560  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1557472 
VREN3561  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1542009 
VREN3562  Stool  Human  CUH  2015  B  1457  NA  7  ERR1542010 
VREN3563  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  NA  VSE  7  ERR1542011 
VREN3564  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1542012 
VREN3565  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1542013 
VREN3566  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542014 
VREN3567  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542015 
VREN3568  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542016 
VREN3569  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542017 
VREN3570  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542018 
VREN3571  Environment  NA  CUH  2015  A1  117  vanA  VanA  7  ERR1586016 
VREN3572  Environment  NA  CUH  2015  A1  117  vanA  VanA  7  ERR1586017 
VREN3574  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542019 
VREN3578  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1586388 
VREN3579  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1586389 
VREN3580  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1586390 
VREN3581  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1586391 
VREN3582  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1586517 
VREN3583  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1542020 
VREN3588  Stool  Human  CUH  2015  A1  203  NA  7  ERR1557473 
VREN3590  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1542021 
VREN3599  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  NA  VSE  7  ERR1586018 
VREN3600  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  NA  VSE  7  ERR1586392 
VREN3601  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  NA  VSE  7  ERR1586019 
VREN3602  Environment  NA  CUH  2015  A1  117  NA  VSE  7  ERR1586020 
VREN3603  Environment  NA  CUH  2015  A1  117  NA  VSE  7  ERR1586021 
VREN3604  Environment  NA  CUH  2015  A1  117  NA  VSE  7  ERR1586022 
VREN3605  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  NA  VSE  7  ERR1586023 
VREN3606  Environment  NA  CUH  2015  A1  787  vanA  VanA  7  ERR1542022 
VREN3609  Stool  Human  CUH  2015  A1  262  NA  7  ERR1542023 
VREN3613  Stool  Human  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1542024 
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VREN3614  Stool  Human  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1542025 
VREN3615  Stool  Human  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1542026 
VREN3616  Stool  Human  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1542027 
VREN3617  Stool  Human  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1542028 
VREN3618  Stool  Human  CUH  2015  A1  761  vanA  VanA  7  ERR1542029 
VREN3619  Stool  Human  CUH  2015  A1  761  vanA  VanA  7  ERR1542030 
VREN3620  Stool  Human  CUH  2015  A1  761  vanA  VanA  7  ERR1542031 
VREN3621  Stool  Human  CUH  2015  A1  761  vanA  VanA  7  ERR1542032 
VREN3622  Stool  Human  CUH  2015  A1  761  vanA  VanA  7  ERR1542033 
VREN3623  Stool  Human  CUH  2015  A1  203  vanA  VanA  7  ERR1557474 
VREN3624  Stool  Human  CUH  2015  A1  203  vanA  VanA  7  ERR1542034 
VREN3625  Stool  Human  CUH  2015  A1  203  vanA  VanA  7  ERR1557475 
VREN3626  Stool  Human  CUH  2015  A1  203  vanA  VanA  7  ERR1542035 
VREN3627  Stool  Human  CUH  2015  A1  203  vanA  VanA  7  ERR1542036 
VREN3632  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542037 
VREN3637  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542038 
VREN3638  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1586393 
VREN3639  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557210 
VREN3640  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1556903 
VREN3641  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586536 
VREN3642  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557211 
VREN3643  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586511 
VREN3644  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557212 
VREN3645  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557213 
VREN3646  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557320 
VREN3647  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557214 
VREN3648  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557215 
VREN3649  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557216 
VREN3650  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585872 
VREN3651  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586394 
VREN3652  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1556901 
VREN3653  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  3  3  ERR1585873 
VREN3654  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557321 
VREN3655  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557217 
VREN3656  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557218 
VREN3657  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557219 
VREN3660  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1586505 
VREN3661  Stool  Human  CUH  2015  A1  203  NA  7  ERR1542039 
VREN3663  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1542040 
VREN3667  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1557476 
VREN3672  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1557477 
VREN3677  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1542041 
VREN3678  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1542042 
VREN3679  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1542043 
VREN3680  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1542044 
VREN3681  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  NA  7  ERR1542045 
VREN3682  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557220 
VREN3683  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585874 
VREN3684  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557221 
VREN3685  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557222 
VREN3686  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1557223 
VREN3691  Stool  Human  CUH  2015  A1  117  vanA  VanA  7  ERR1542047 
VREN3693  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542048 
VREN3697  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542152 
VREN3698  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542049 
VREN3699  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542050 
VREN3700  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1542138 
VREN3701  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541759 
VREN3706  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  vanA 
VanA 
Hetero  7  ERR1541760 
VREN3708  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541761 
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VREN3713  Stool  Human  CUH  2015  A1  203  vanA  VanA  7  ERR1541762 
VREN3717  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586532 
VREN3718  Stool  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541763 
VREN3722  Stool  Human  CUH  2015  A1  203  vanA  VanA  7  ERR1541764 
VREN3727  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541765 
VREN3728  Environment  NA  CUH  2015  A1  117  vanA  VanA  7  ERR1586024 
VREN3729  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541766 
VREN3730  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  NA  VSE  7  ERR1586025 
VREN3731  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  NA  VSE  7  ERR1586026 
VREN3732  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  NA  VSE  7  ERR1586027 
VREN3733  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  NA  VSE  7  ERR1585842 
VREN3734  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  NA  VSE  7  ERR1557224 
VREN3735  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1586395 
VREN3736  Environment  NA  CUH  2015  A1  787  vanA  VanA  7  ERR1541767 
VREN3739  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1541769 
VREN3741  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1586503 
VREN3745  Stool  Human  CUH  2015  A1  203  NA  7  ERR1541770 
VREN3749  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1541771 
VREN3752  Stool  Human  CUH  2015  A1  203  NA  7  ERR1541772 
VREN3753  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  NA  VSE  7  ERR1586153 
VREN3754  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  NA  VSE  7  ERR1586531 
VREN3755  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  NA  VSE  7  ERR1541773 
VREN3756  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  vanA  VanA  7  ERR1541774 
VREN3757  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  NA  VSE  7  ERR1541775 
VREN3758  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  NA  VSE  7  ERR1541776 
VREN3759  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  NA  VSE  7  ERR1541777 
VREN3763  Stool  Human  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1541778 
VREN3766  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  vanB  VanB  7  ERR1541779 
VREN3771  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  vanA  VanA  7  ERR1541781 
VREN3775  Stool  Human  CUH  2015  A1  18  vanB  VanB  7  ERR1541782 
VREN3782  Stool  Human  CUH  2015  A1  262  NA  7  ERR1541783 
VREN3785  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1541784 
VREN3789  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585844 
VREN3790  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585845 
VREN3791  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541785 
VREN3792  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541786 
VREN3793  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541787 
VREN3794  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585846 
VREN3795  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541788 
VREN3796  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541789 
VREN3797  Stool  Human  CUH  2015  A1  78  NA  7  ERR1541790 
VREN3802  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541791 
VREN3803  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1541792 
VREN3804  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585847 
VREN3805  Environment  NA  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  7  ERR1541793 
VREN3806  Environment  NA  CUH  2015  A1  117  vanA  VanA  7  ERR1586498 
VREN3807  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  7  ERR1585848 
VREN3808  Environment  NA  CUH  2015  A1  280  vanA  VanA  7  ERR1541794 
VREN3809  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  NA  VSE  7  ERR1585849 
VREN3810  Environment  NA  CUH  2015  A1  117  NA  VSE  7  ERR1585850 
VREN3811  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  NA  VSE  7  ERR1585851 
VREN3812  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1586516 
VREN3813  Environment  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  7  ERR1541795 
VREN3814  Environment  NA  CUH  2015  A1  78  NA  VSE  7  ERR1585852 
VREN3815  Bloodstream  Human  CUH  2014  A1  117  vanA  VanA  1  3  ERR1557225 
VREN3816  Bloodstream  Human  CUH  2014  A1  80  NA  VSE  1  1  ERR1557226 
VREN3817  Bloodstream  Human  CUH  2014  A1  80  NA  VSE  1  1  ERR1557322 
VREN3819  Bloodstream  Human  CUH  2014  A1  117  NA  VSE  1  3  ERR1557227 
VREN3821  Bloodstream  Human  CUH  2014  A1  262  NA  VSE  1  2  ERR1556909 
VREN3822  Bloodstream  Human  CUH  2014  A1  80  vanA  VanA  1  1  ERR1556997 
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VREN3824  Bloodstream  Human  CUH  2014  A1  80  NA  VSE  1  1  ERR1557228 
VREN3830  Bloodstream  Human  CUH  2014  A1  17 
vanA_va
nBDelta
RS  VanA  1  2  ERR1557229 
VREN3832  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  17 
vanA_va
nBDelta
RS  VanA  1  2  ERR1586524 
VREN3833  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  78  NA  VSE  1  3  ERR1557230 
VREN3834  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  262  vanA  VanA  1  2  ERR1557231 
VREN3836  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  18  vanA  VanA  1  2  ERR1586396 
VREN3842  Bloodstream  Human  CUH  2014  A1  117  vanA  VanA  1  3  ERR1557232 
VREN3843 
Hospital 
sewer  NA  CUH  2015  A1  721  vanA  VanA  1  3  ERR1557233 
VREN3845 
Hospital 
sewer  NA  CUH  2015  A1  18  vanA  VanA  1  2  ERR1557234 
VREN3846 
Hospital 
sewer  NA  CUH  2015  A1  721  vanA  VanA  1  3  ERR1556907 
VREN3848 
Hospital 
sewer  NA  CUH  2015  A1  117  NA  1  2  ERR1586005 
VREN3851 
Hospital 
sewer  NA  CUH  2015  A1  721  vanA  VanA  1  3  ERR1557235 
VREN3852 
Hospital 
sewer  NA  CUH  2015  A1  17 
vanA_va
nBDelta
RS  VanA  1  2  ERR1556906 
VREN3854 
Hospital 
sewer  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  1  1  ERR1557236 
VREN3855 
Hospital 
sewer  NA  CUH  2015  A1  192  NA  VSE  1  3  ERR1556905 
VREN3856 
Hospital 
sewer  NA  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  1  1  ERR1556904 
VREN3858 
Hospital 
sewer  NA  CUH  2015  A1  192  NA  VSE  1  3  ERR1585875 
VREN3860  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  NA  VSE  1  3  ERR1586523 
VREN3861  Bloodstream  Human  CUH  2015  A1  80  vanA  VanA  1  2  ERR1586513 
VREN3875  Bloodstream  Human  CUH  2016  A1  80  NA  1  1  ERR1557237 
NRRL_B_2
354  Reference  A2  860  ND  2  2  5  CP004063.1 
Aus0085  Reference  A1  203  ND  2  3  9  CP006620.1 
64/3  Reference  A2  21  ND  2  2  5  CP012522.1 
DO  Reference  A1  18  ND  2  2  1  CP003583.1 
EFE1021  Reference  A2  54  ND  2  4  4  LN999844.1 
UW8175  Reference  A2  904  ND  2  3  5  CP011828.1 
6E6  Reference  A1  203  ND  2  3  9  CP013994.1 
Aus0004  Reference  A1  17  ND  2  2  1  CP003351.1 
T110  Reference  B  812  ND  2  6  10  CP006030.1 
ATCC 
700221  Reference  A1  17  ND  2  2  1  CP014449 
EC0011  Bloodstream  Human  CUH  2006  A1  132  vanA  5  1  1  ERR375425 
EC0012  Bloodstream  Human  CUH  2006  A1  17  vanA  5  1  1  ERR375434 
EC0015  Bloodstream  Human  CUH  2006  A1  117  vanA  5  1  1  ERR369951 
EC0016  Bloodstream  Human  CUH  2006  A1  n1  vanA  5  1  1  ERR375349 
EC0018  Bloodstream  Human  CUH  2006  A1  18  vanA  5  1  1  ERR370013 
EC0019  Bloodstream  Human  CUH  2006  A1  18  vanA  5  1  1  ERR369941 
EC0020  Bloodstream  Human  CUH  2007  A1  186  vanA  5  1  1  ERR369954 
EC0021  Bloodstream  Human  CUH  2007  A1  202  vanA  5  1  1  ERR369967 
EC0023  Bloodstream  Human  CUH  2007  A1  202  vanA  5  1  1  ERR369946 
EC0024  Bloodstream  Human  CUH  2007  A1  1043  vanA  5  1  1  ERR369958 
EC0025  Bloodstream  Human  CUH  2007  A1  202  vanA  5  1  1  ERR369982 
EC0026  Bloodstream  Human  CUH  2007  A1  202  vanA  5  1  1  ERR377447 
EC0027  Bloodstream  Human  CUH  2007  A1  18  vanA  5  1  1  ERR369969 
EC0028  Bloodstream  Human  CUH  2007  A1  132  vanA  5  1  ERR377427 
EC0030  Bloodstream  Human  CUH  2007  A1  132  vanA  5  1  ERR369988 
EC0031  Bloodstream  Human  CUH  2007  A1  132  vanA  5  1  1  ERR370024 
EC0033  Bloodstream  Human  CUH  2007  A1  117  vanA  5  1  1  ERR375436 
EC0035  Bloodstream  Human  CUH  2007  A1  17  vanA  5  1  1  ERR369962 
EC0036  Bloodstream  Human  CUH  2007  A1  132  vanA  5  1  1  ERR369956 
EC0037  Bloodstream  Human  CUH  2007  A1  203  vanA  5  9  ERR375513 
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EC0038  Bloodstream  Human  CUH  2007  A1  1043  vanA  5  1  1  ERR370007 
EC0039  Bloodstream  Human  CUH  2007  A1  203  vanA  5  9  ERR375554 
EC0040  Bloodstream  Human  CUH  2007  A1  132  vanA  5  1  1  ERR375473 
EC0041  Bloodstream  Human  CUH  2007  A1  17  vanA  5  1  1  ERR375458 
EC0045  Bloodstream  Human  CUH  2007  A1  18  vanA  5  1  1  ERR375345 
EC0046  Bloodstream  Human  CUH  2007  A1  132  vanA  5  1  1  ERR375456 
EC0049  Bloodstream  Human  CUH  2007  A1  203  vanA  5  9  ERR375421 
EC0051  Bloodstream  Human  CUH  2007  A1  203  vanA  5  9  ERR375479 
EC0052  Bloodstream  Human  CUH  2007  A1  202  vanA  5  1  1  ERR375470 
EC0053  Bloodstream  Human  CUH  2007  A1  17  vanA  5  1  ERR375326 
EC0054  Bloodstream  Human  CUH  2007  A1  18  vanA  5  1  ERR375351 
EC0055  Bloodstream  Human  CUH  2007  A1  18  vanA  5  1  1  ERR375314 
EC0056  Bloodstream  Human  CUH  2007  A1  203  vanA  5  9  ERR375396 
EC0057  Bloodstream  Human  CUH  2007  A1  1043  vanA  5  1  ERR375403 
EC0058  Bloodstream  Human  CUH  2007  A1  18  vanA  5  1  1  ERR375430 
EC0059  Bloodstream  Human  CUH  2007  A1  203  vanA  5  9  ERR375327 
EC0060  Bloodstream  Human  CUH  2007  A1  203  vanA  5  1  9  ERR369993 
EC0061  Bloodstream  Human  CUH  2008  A1  203  vanA  5  9  ERR375300 
EC0062  Bloodstream  Human  CUH  2008  A1  412  vanA  5  1  9  ERR375483 
EC0063  Bloodstream  Human  CUH  2008  A1  203  vanA  5  1  9  ERR370011 
EC0066  Bloodstream  Human  CUH  2008  A1  202  vanA  5  1  1  ERR375439 
EC0067  Bloodstream  Human  CUH  2008  A1  18  vanA  5  1  ERR375447 
EC0068  Bloodstream  Human  CUH  2008  A1  203  vanA  5  9  ERR375320 
EC0069  Bloodstream  Human  CUH  2008  A1  18  NA  5  1  1  ERR377485 
EC0070  Bloodstream  Human  CUH  2008  A1  18  vanA  5  1  1  ERR375418 
EC0071  Bloodstream  Human  CUH  2008  A1  18  vanA  5  1  1  ERR375328 
EC0072  Bloodstream  Human  CUH  2008  A1  202  vanA  5  1  1  ERR375413 
EC0074  Bloodstream  Human  CUH  2008  A1  233  vanA  5  1  1  ERR375321 
EC0076  Bloodstream  Human  CUH  2008  A1  18  vanA  5  1  1  ERR375402 
EC0078  Bloodstream  Human  CUH  2008  A1  78  vanA  5  1  1  ERR375290 
EC0079  Bloodstream  Human  CUH  2008  A1  18  NA  5  1  1  ERR370015 
EC0080  Bloodstream  Human  CUH  2008  A1  202  vanA  5  1  1  ERR377479 
EC0082  Bloodstream  Human  CUH  2008  A1  18  vanA  5  1  1  ERR370021 
EC0083  Bloodstream  Human  CUH  2008  A1  17  vanA  5  1  1  ERR388714 
EC0084  Bloodstream  Human  CUH  2008  A1  18  vanA  5  1  1  ERR388715 
EC0086  Bloodstream  Human  CUH  2008  A1  78  vanA  5  1  9  ERR369981 
EC0087  Bloodstream  Human  CUH  2008  A1  18  vanA  5  1  1  ERR388718 
EC0088  Bloodstream  Human  CUH  2008  A1  192  vanA  5  9  ERR370004 
EC0089  Bloodstream  Human  CUH  2008  A1  192  vanA  5  1  9  ERR377444 
EC0090  Bloodstream  Human  CUH  2008  A1  203  vanA  5  9  ERR377426 
EC0091  Bloodstream  Human  CUH  2008  A1  192  vanA  5  9  ERR375493 
EC0092  Bloodstream  Human  CUH  2008  A1  203  vanA  5  1  9  ERR370029 
EC0094  Bloodstream  Human  CUH  2008  A1  203  vanA  5  1  9  ERR375353 
EC0095  Bloodstream  Human  CUH  2008  A1  375  vanA  5  1  2  ERR388703 
EC0096  Bloodstream  Human  CUH  2008  A1  203  vanA  5  9  ERR377445 
EC0097  Bloodstream  Human  CUH  2008  A1  203  vanA  5  1  9  ERR375446 
EC0098  Bloodstream  Human  CUH  2008  A1  18  vanA  5  1  1  ERR375341 
EC0099  Bloodstream  Human  CUH  2009  A1  18  vanA  5  1  1  ERR375452 
EC0100  Bloodstream  Human  CUH  2009  A1  117  vanA  5  1  2  ERR375397 
EC0101  Bloodstream  Human  CUH  2009  A1  18  vanA  5  1  1  ERR375313 
EC0102  Bloodstream  Human  CUH  2009  A1  203  vanA  5  9  ERR377455 
EC0104  Bloodstream  Human  CUH  2009  A1  18  vanA  5  1  2  ERR375544 
EC0105  Bloodstream  Human  CUH  2009  A1  203  vanA  5  1  9  ERR377474 
EC0107  Bloodstream  Human  CUH  2009  A1  192  vanA  5  1  9  ERR370033 
EC0108  Bloodstream  Human  CUH  2009  A1  192  vanA  5  1  9  ERR375420 
EC0110  Bloodstream  Human  CUH  2009  A1  203  vanA  5  1  9  ERR375332 
EC0111  Bloodstream  Human  CUH  2009  A1  17  vanA  5  1  1  ERR375319 
EC0112  Bloodstream  Human  CUH  2009  A1  412  vanA  5  1  9  ERR375329 
EC0113  Bloodstream  Human  CUH  2009  A1  192  vanA  5  9  ERR375467 
EC0114  Bloodstream  Human  CUH  2009  A1  202  vanA  5  1  1  ERR375437 
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EC0115  Bloodstream  Human  CUH  2009  A1  202  vanA  5  1  ERR375441 
EC0116  Bloodstream  Human  CUH  2009  A1  412  vanA  5  9  ERR375548 
EC0117  Bloodstream  Human  CUH  2009  A1  412  vanA  5  1  9  ERR375496 
EC0118  Bloodstream  Human  CUH  2009  A1  18  vanA  5  1  1  ERR369991 
EC0119  Bloodstream  Human  CUH  2009  A1  203  vanA  5  1  9  ERR369974 
EC0120  Bloodstream  Human  CUH  2009  A1  203  vanA  5  9  ERR370020 
EC0121  Bloodstream  Human  CUH  2009  A1  17  vanA  5  1  1  ERR369965 
EC0123  Bloodstream  Human  CUH  2009  A1  117  vanA  5  1  2  ERR388697 
EC0124  Bloodstream  Human  CUH  2009  A1  17  vanA  5  1  ERR388700 
EC0125  Bloodstream  Human  CUH  2009  A1  203  vanA  5  1  9  ERR388717 
EC0126  Bloodstream  Human  CUH  2009  A1  192  vanA  5  9  ERR377424 
EC0127  Bloodstream  Human  CUH  2009  A1  203  vanA  5  9  ERR377471 
EC0128  Bloodstream  Human  CUH  2009  A1  203  vanA  5  1  9  ERR370000 
EC0129  Bloodstream  Human  CUH  2009  A1  117  vanA  5  1  2  ERR370001 
EC0130  Bloodstream  Human  CUH  2009  A1  375  vanA  5  1  2  ERR375305 
EC0131  Bloodstream  Human  CUH  2009  A1  412  vanA  5  1  9  ERR375348 
EC0132  Bloodstream  Human  CUH  2009  A1  117  vanA  5  2  ERR375474 
EC0133  Bloodstream  Human  CUH  2009  A1  203  vanA  5  1  9  ERR375356 
EC0135  Bloodstream  Human  CUH  2009  A1  117  vanA  5  1  2  ERR377457 
EC0136  Bloodstream  Human  CUH  2009  A1  117  vanA  5  1  2  ERR375337 
EC0139  Bloodstream  Human  CUH  2009  A1  18  vanA  5  1  1  ERR369996 
EC0140  Bloodstream  Human  CUH  2009  A1  n3  vanA  5  1  9  ERR375394 
EC0141  Bloodstream  Human  CUH  2009  A1  117  vanA  5  2  ERR370008 
EC0142  Bloodstream  Human  CUH  2009  A1  117  vanA  5  2  ERR375299 
EC0145  Bloodstream  Human  CUH  2009  A1  412  vanA  5  1  9  ERR375330 
EC0146  Bloodstream  Human  CUH  2010  A1  117  vanA  VanA  2  1  3  2  ERR375367 
EC0148  Bloodstream  Human  CUH  2010  A1  233  vanA  VanA  2  1  2  1  ERR375350 
EC0149  Bloodstream  Human  CUH  2010  A1  117  vanA  VanA  2  1  3  2  ERR388698 
EC0150  Bloodstream  Human  CUH  2010  A1  117  vanA  VanA  2  1  3  2  ERR375393 
EC0151  Bloodstream  Human  CUH  2010  A1  375  vanA  VanB  2  3  2  ERR375426 
EC0152  Bloodstream  Human  CUH  2010  A1  117  vanA  VanA  2  3  2  ERR375532 
EC0153  Bloodstream  Human  CUH  2010  A1  551  vanA  VanA  2  1  3  2  ERR375530 
EC0154  Bloodstream  Human  CUH  2010  A1  290  vanA  VanA  2  1  2  1  ERR370003 
EC0156  Bloodstream  Human  CUH  2010  A1  551  vanA  VanA  2  3  2  ERR377492 
EC0158  Bloodstream  Human  CUH  2010  A1  616  vanA  VanA  2  1  3  9  ERR369944 
EC0159  Bloodstream  Human  CUH  2010  A1  375  vanA  VanA  2  3  2  ERR375451 
EC0160  Bloodstream  Human  CUH  2010  A1  203  vanA  VanA  2  1  3  9  ERR377442 
EC0161  Bloodstream  Human  CUH  2010  A1  551  vanA  VanA  2  3  2  ERR375534 
EC0162  Bloodstream  Human  CUH  2010  A1  551  vanA  VanA  2  1  3  2  ERR375373 
EC0163  Bloodstream  Human  CUH  2010  A1  375  vanA  VanA  2  1  3  2  ERR375422 
EC0164  Bloodstream  Human  CUH  2010  A1  203  vanA  VanA  2  1  3  9  ERR369999 
EC0165  Bloodstream  Human  CUH  2010  A1  80  vanA  VanA  2  1  1  6  ERR377512 
EC0166  Bloodstream  Human  CUH  2010  A1  412  vanA  VanA  2  1  3  9  ERR375524 
EC0167  Bloodstream  Human  CUH  2010  A1  18  vanA  VanA  2  1  2  1  ERR377493 
EC0168  Bloodstream  Human  CUH  2010  A1  192  vanA  VanA  2  1  3  9  ERR370018 
EC0169  Bloodstream  Human  CUH  2010  A1  375  vanA  VanA  2  1  2  1  ERR375440 
EC0170  Bloodstream  Human  CUH  2010  A1  117  vanA  VanA  2  1  3  2  ERR370025 
EC0171  Bloodstream  Human  CUH  2010  A1  17  vanA  VanA  2  1  2  1  ERR369980 
EC0172  Bloodstream  Human  CUH  2010  A1  203  vanA  VanA  2  1  3  9  ERR377430 
EC0173  Bloodstream  Human  CUH  2010  A1  80  vanA  VanA  2  1  3  2  ERR375431 
EC0174  Bloodstream  Human  CUH  2010  A1  280  vanA  VanA  2  1  3  2  ERR375542 
EC0175  Bloodstream  Human  CUH  2010  A1  117  vanA  VanA  2  1  3  2  ERR375395 
EC0176  Bloodstream  Human  CUH  2010  A1  552  vanA  VanA  2  1  3  2  ERR388702 
EC0177  Bloodstream  Human  CUH  2010  A1  412  vanA  VanA  2  1  3  9  ERR377440 
EC0179  Bloodstream  Human  CUH  2011  A1  64  vanA  VanA  2  2  1  ERR375432 
EC0180  Bloodstream  Human  CUH  2011  A1  117  vanA  VanA  2  1  3  2  ERR375495 
EC0181  Bloodstream  Human  CUH  2011  A1  203  vanB  VanB  2  1  3  9  ERR375360 
EC0182  Bloodstream  Human  CUH  2011  A1  78  vanA  VanA  2  1  3  9  ERR375316 
EC0183  Bloodstream  Human  CUH  2011  A1  117  vanA  VanA  2  1  3  2  ERR375462 
EC0184  Bloodstream  Human  CUH  2011  A1  412  vanA  VanA  2  1  3  9  ERR377497 
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EC0185  Bloodstream  Human  CUH  2011  A1  375  vanA  VanA  2  1  3  2  ERR377443 
EC0186  Bloodstream  Human  CUH  2011  A1  64  vanA  VanA  2  1  2  1  ERR375445 
EC0187  Bloodstream  Human  CUH  2011  A1  203  vanA  VanA  2  1  3  9  ERR375427 
EC0188  Bloodstream  Human  CUH  2011  A1  117  vanA  VanB  2  1  3  2  ERR370031 
EC0191  Bloodstream  Human  CUH  2011  A1  117  vanA  VanA  2  1  3  2  ERR375482 
EC0192  Bloodstream  Human  CUH  2011  A1  117  vanA  VanB  2  1  3  2  ERR377439 
EC0194  Bloodstream  Human  CUH  2011  A1  117  vanA  VanA  2  3  2  ERR375523 
EC0195  Bloodstream  Human  CUH  2011  A1  18  vanA  VanA  2  1  2  1  ERR375480 
EC0196  Bloodstream  Human  CUH  2011  A1  78  vanA  VanA  2  1  3  9  ERR388723 
EC0198  Bloodstream  Human  CUH  2011  A1  117  vanA  VanA  2  1  3  2  ERR377434 
EC0199  Bloodstream  Human  CUH  2011  A1  412  vanA  VanA  2  1  3  9  ERR375334 
EC0200  Bloodstream  Human  CUH  2011  A1  412  vanA  VanA  2  1  3  9  ERR375498 
EC0201  Bloodstream  Human  CUH  2011  A1  117  vanA  VanA  2  1  3  2  ERR375390 
EC0202  Bloodstream  Human  CUH  2011  A1  280  vanA  VanA  2  1  3  2  ERR375406 
EC0203  Bloodstream  Human  CUH  2011  A1  203  vanA  VanA  2  1  3  9  ERR377465 
EC0206  Bloodstream  Human  CUH  2011  A1  203  vanA  VanA  2  1  3  9  ERR375317 
EC0208  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  117  vanA  VanB  2  1  3  2  ERR375354 
EC0209  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  17 
vanA_va
nBDelta
RS  VanA  2  1  2  1  ERR375494 
EC0210  Bloodstream  Human  EoE  2012  A1  18  vanA  VSE  2  1  2  1  ERR377464 
EC0211  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  280  vanA  VanA  2  1  3  2  ERR377468 
EC0212  Bloodstream  Human  EoE  2012  A1  78  vanA  VSE  2  1  3  9  ERR388724 
EC0214  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  203  vanA  VanA  2  3  9  ERR375555 
EC0215  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  280  vanA  VanA  2  1  3  2  ERR375476 
EC0216  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  412  vanA  VanA  2  1  3  9  ERR377425 
EC0217  Bloodstream  Human  EoE  2012  A1  192  vanA  VSE  2  1  3  9  ERR375392 
EC0218  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  80  vanA  VanA  2  1  3  2  ERR375380 
EC0220  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  412  vanA  VanA  2  3  9  ERR375370 
EC0221  Bloodstream  Human  EoE  2012  A1  80  vanA  VSE  2  1  3  2  ERR375489 
EC0222  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  203  vanA  VanA  2  1  3  9  ERR375488 
EC0223  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  780  vanA  VanA  2  1  3  2  ERR375355 
EC0224  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  780  vanA  VanB  2  1  3  2  ERR375502 
EC0227  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  203  vanA  VanA  2  1  3  9  ERR375538 
EC0228  Bloodstream  Human  EoE  2012  A1  280  vanA  VSE  2  1  3  2  ERR375358 
EC0229  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  412  vanA  VanA  2  3  9  ERR375399 
EC0230  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  412  vanA  VanA  2  1  3  9  ERR375318 
EC0231  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  412  vanA  VanA  2  1  3  9  ERR375481 
EC0232  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  412  vanA  VanA  2  3  9  ERR377429 
EC0233  Bloodstream  Human  EoE  2012  A1  18  vanA  VSE  2  1  2  1  ERR375520 
EC0235  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  117  vanA  VanA  2  1  3  2  ERR375312 
EC0236  Bloodstream  Human  EoE  2012  A1  117  vanA  VSE  2  1  3  2  ERR375346 
EC0237  Bloodstream  Human  EoE  2012  A1  117  vanA  VSE  2  1  3  2  ERR369948 
EC0238  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  117  vanA  VanA  2  1  3  2  ERR369985 
EC0239  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  80  vanA  VanA  2  1  1  6  ERR375450 
EC0240  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  412  vanA  VanA  2  3  9  ERR377491 
EC0241  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  117  vanA  VanA  2  1  3  2  ERR375322 
EC0244  Bloodstream  Human  CUH  2011  A1  280  vanA  VanA  2  1  3  2  ERR375557 
EC0248  Bloodstream  Human  CUH  2011  A1  80  vanA  VanA  2  1  3  2  ERR388701 
EC0290  Bloodstream  Human  CUH  2007  A1  202  vanA  5  1  1  ERR375423 
EC0318  Bloodstream  Human  CUH  2011  A1  64  NA  VSE  2  1  2  1  ERR369976 
EC0319  Bloodstream  Human  CUH  2010  A1  18  NA  VSE  2  1  2  1  ERR375382 
EC0320  Bloodstream  Human  CUH  2009  B  n4  NA  5  1  7  ERR375443 
EC0321  Bloodstream  Human  CUH  2008  A1  17  NA  5  1  1  ERR370032 
EC0322  Bloodstream  Human  CUH  2009  A2  1449  NA  5  1  4  ERR375339 
EC0323  Bloodstream  Human  EoE  2012  A1  17  vanB  VSE  2  1  2  1  ERR375537 
EC0324  Bloodstream  Human  CUH  2008  A1  203  NA  5  9  ERR375340 
EC0325  Bloodstream  Human  CUH  2009  A1  117  NA  5  2  ERR375487 
EC0326  Bloodstream  Human  CUH  2010  A1  412  NA  VSE  2  1  3  9  ERR375335 
EC0327  Bloodstream  Human  CUH  2008  A1  78  NA  5  9  ERR375302 
EC0328  Bloodstream  Human  CUH  2010  A1  78  NA  VSE  2  1  3  9  ERR375515 
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EC0330  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  78  NA  VSE  2  1  3  9  ERR375371 
EC0332  Bloodstream  Human  CUH  2008  A1  203  NA  5  9  ERR375386 
EC0333  Bloodstream  Human  CUH  2008  A1  203  NA  5  9  ERR370022 
EC0334  Bloodstream  Human  CUH  2011  A1  412  NA  VSE  2  1  3  9  ERR369945 
EC0335  Bloodstream  Human  CUH  2009  A1  18  NA  5  1  1  ERR369978 
EC0336  Bloodstream  Human  CUH  2009  A1  18  NA  5  1  1  ERR369998 
EC0337  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  412  NA  VSE  2  3  9  ERR375433 
EC0338  Bloodstream  Human  EoE  2012  A1  117  NA  VSE  2  1  3  2  ERR375459 
EC0342  Bloodstream  Human  CUH  2007  A2  779  NA  5  1  5  ERR377516 
EC0343  Bloodstream  Human  CUH  2007  A1  18  NA  5  1  1  ERR369964 
EC0351  Bloodstream  Human  CUH  2007  A1  18  NA  5  1  1  ERR375347 
EC0352  Bloodstream  Human  CUH  2008  A1  192  NA  5  1  9  ERR377481 
EC0353  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  412  NA  VSE  2  1  3  9  ERR377483 
EC0354  Bloodstream  Human  CUH  2010  A1  412  NA  VSE  2  3  9  ERR377496 
EC0355  Bloodstream  Human  CUH  2007  A1  202  NA  5  1  1  ERR375499 
EC0356  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  80  NA  VSE  2  1  1  6  ERR377450 
EC0358  Bloodstream  Human  CUH  2011  A1  412  NA  VSE  2  1  3  9  ERR375529 
EC0360  Bloodstream  Human  CUH  2006  A1  18  NA  5  1  1  ERR388725 
EC0361  Bloodstream  Human  CUH  2009  A1  192  NA  5  9  ERR375315 
EC0362  Bloodstream  Human  CUH  2011  A1  412  NA  VSE  2  1  3  9  ERR375514 
EC0363  Bloodstream  Human  EoE  2012  A1  64  NA  VSE  2  1  2  1  ERR377462 
EC0364  Bloodstream  Human  EoE  2012  A1  78  NA  VSE  2  1  2  9  ERR375365 
EC0365  Bloodstream  Human  EoE  2012  A1  78  NA  VSE  2  1  3  9  ERR377438 
EC0367  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  80  NA  VSE  2  1  1  6  ERR375304 
EC0368  Bloodstream  Human  CUH  2011  A1  64  NA  VSE  2  2  1  ERR375457 
EC0369  Bloodstream  Human  CUH  2010  A1  117  NA  VSE  2  1  3  2  ERR375491 
EC0370  Bloodstream  Human  CUH  2012  A2  22  NA  VSE  2  1  2  5  ERR369955 
EC0371  Bloodstream  Human  CUH  2011  A1  412  NA  VSE  2  1  3  9  ERR375409 
EC0372  Bloodstream  Human  CUH  2010  A1  17  NA  VSE  2  1  2  1  ERR375412 
EC0373  Bloodstream  Human  CUH  2008  A1  18  NA  5  1  ERR375519 
EC0376  Bloodstream  Human  CUH  2010  A2  22  NA  VSE  2  1  2  5  ERR369957 
EC0378  Bloodstream  Human  CUH  2006  A1  186  NA  5  1  1  ERR375485 
EC0380  Bloodstream  Human  CUH  2009  A1  17  NA  5  1  1  ERR375509 
EC0383  Bloodstream  Human  CUH  2011  A1  64  NA  VSE  2  2  1  ERR375357 
EC0384  Bloodstream  Human  CUH  2008  A1  203  NA  5  9  ERR375308 
EC0385  Bloodstream  Human  CUH  2011  A1  203  NA  VSE  2  1  3  9  ERR377477 
EC0386  Bloodstream  Human  CUH  2009  A1  n6  NA  5  1  1  ERR369940 
EC0387  Bloodstream  Human  CUH  2006  A1  18  NA  5  1  1  ERR375333 
EC0388  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  17  vanB  VSE  2  2  1  ERR375550 
EC0390  Bloodstream  Human  CUH  2007  A1  18  NA  5  1  1  ERR375512 
EC0391  Bloodstream  Human  CUH  2008  A1  78  NA  5  1  9  ERR375484 
EC0392  Bloodstream  Human  CUH  2007  B  n7  NA  5  1  7  ERR375541 
EC0393  Bloodstream  Human  CUH  2007  A1  18  NA  5  1  1  ERR369939 
EC0395  Bloodstream  Human  CUH  2009  A1  192  NA  5  9  ERR377508 
EC0396  Bloodstream  Human  CUH  2009  A1  117  NA  5  2  ERR377489 
EC0397  Bloodstream  Human  CUH  2009  A1  203  NA  5  1  9  ERR377433 
EC0399  Bloodstream  Human  CUH  2009  A1  192  NA  5  1  9  ERR377454 
EC0400  Bloodstream  Human  CUH  2011  A1  80  NA  VSE  2  1  3  2  ERR377469 
EC0401  Bloodstream  Human  CUH  2008  A1  78  NA  5  1  9  ERR369966 
EC0402  Bloodstream  Human  CUH  2008  A1  117  NA  5  1  2  ERR375504 
EC0403  Bloodstream  Human  CUH  2009  A1  192  NA  5  1  9  ERR375361 
EC0406  Bloodstream  Human  CUH  2009  A2  165  NA  5  1  5  ERR375376 
EC0407  Bloodstream  Human  CUH  2010  A2  32  NA  VSE  2  1  2  5  ERR375323 
EC0409  Bloodstream  Human  CUH  2010  A1  18  NA  VSE  2  1  2  1  ERR370019 
EC0411  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  412  NA  VSE  2  1  3  9  ERR377458 
EC0413  Bloodstream  Human  CUH  2010  A1  64  NA  VSE  2  1  2  1  ERR375343 
EC0415  Bloodstream  Human  CUH  2011  A1  203  NA  VSE  2  1  3  9  ERR375389 
EC0416  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  412  NA  VSE  2  1  3  9  ERR375556 
EC0417  Bloodstream  Human  CUH  2011  A1  280  NA  VSE  2  1  3  2  ERR377510 
EC0420  Bloodstream  Human  CUH  2011  A1  64  vanA  VSE  2  2  1  ERR377505 
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EC0421  Bloodstream  Human  CUH  2011  A1  203  NA  VSE  2  1  3  9  ERR375522 
EC0422  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  117  NA  VSE  2  1  3  2  ERR375468 
EC0423  Bloodstream  Human  CUH  2011  A1  17  NA  VSE  2  1  2  1  ERR375516 
EC0424  Bloodstream  Human  CUH  2011  A1  117  NA  VSE  2  1  3  2  ERR377436 
EC0426  Bloodstream  Human  CUH  2011  A1  192  NA  VSE  2  1  3  9  ERR377494 
EC0428  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  280  NA  VSE  2  1  3  2  ERR377478 
EC0429  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  551  NA  VSE  2  1  3  2  ERR375539 
EC0430  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  78  NA  VSE  2  1  3  9  ERR370005 
EC0431  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  789  NA  VSE  2  1  3  2  ERR375551 
EC0432  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  412  NA  VSE  2  1  3  9  ERR377437 
EC0433  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  117  NA  VSE  2  1  3  2  ERR377486 
EC0434  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  78  NA  VSE  2  1  3  9  ERR377501 
EC0435  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  78  NA  VSE  2  1  3  9  ERR377484 
EC0436  Bloodstream  Human  CUH  2012  A2  262  NA  VSE  2  1  4  4  ERR370012 
EC0475  Bloodstream  Human  CUH  2010  A1  412  NA  VSE  2  1  3  9  ERR375377 
EC0482  Bloodstream  Human  CUH  2009  A2  18  NA  5  1  5  ERR375506 
EC0488  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  80  vanA  VanA  2  1  1  6  ERR375400 
EC0489  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  412  vanA  VanA  2  1  3  9  ERR369972 
EC0491  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  192  vanA  VanA  2  1  3  9  ERR369992 
EC0492  Bloodstream  Human  EoE  2012  A1  17  vanB  VSE  2  1  2  1  ERR369997 
EC0493  Bloodstream  Human  EoE  2012  A1  80  vanA  VSE  2  1  1  6  ERR375364 
EC0496  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  117  vanA  VanA  2  1  3  2  ERR375398 
EC0497  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  117  vanA  VanA  2  1  3  2  ERR369971 
EC0498  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  412  NA  VSE  2  3  9  ERR375391 
EC0499  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  80  NA  VSE  2  1  3  2  ERR375385 
EC0500  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  80  vanA  VanA  2  1  1  6  ERR375466 
EC0501  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  412  NA  VSE  2  1  3  9  ERR370023 
EC0502  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  18  vanA  VanA  2  1  2  1  ERR375311 
EC0503  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  203  vanA  VanA  2  1  3  9  ERR375366 
EC0504  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  17  vanB  VSE  2  1  2  1  ERR375363 
EC0505  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  64  vanA  VanA  2  1  2  1  ERR375471 
EC0506  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  192  NA  VSE  2  1  3  9  ERR377446 
EC0507  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  18  vanA  VanA  2  2  1  ERR375379 
EC0508  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  17  vanB  VSE  2  1  2  1  ERR377519 
EC0509  Bloodstream  Human  CUH  2012  A1  117  NA  VanA  2  1  3  2  ERR369990 
EC0518  Bloodstream  Human  CUH  2009  A1  375  vanA  5  2  ERR388722 
EC0519  Bloodstream  Human  CUH  2010  A1  17  NA  VSE  2  1  2  1  ERR375448 
EC0520  Bloodstream  Human  CUH  2011  A1  117  vanA  VanA  2  3  2  ERR375500 
EC0524  Bloodstream  Human  CUH  2008  A1  18  NA  5  1  1  ERR370030 
EC0526  Bloodstream  Human  CUH  2008  A1  192  vanA  5  1  9  ERR369995 
EC0529  Bloodstream  Human  CUH  2010  A1  412  NA  VSE  2  1  3  9  ERR375381 
EC0531  Bloodstream  Human  CUH  2007  A1  202  vanA  5  1  ERR375375 
EC0532  Bloodstream  Human  CUH  2007  A1  132  vanA  5  1  1  ERR375486 
EC0533  Bloodstream  Human  CUH  2007  A1  18  vanA  5  1  1  ERR375553 
EC0535  Bloodstream  Human  CUH  2007  A1  17  vanA  5  1  1  ERR377451 
EC0538  Bloodstream  Human  CUH  2007  A1  17  vanA  5  1  1  ERR369983 
EC0539  Bloodstream  Human  CUH  2007  A1  18  vanB  5  1  1  ERR375497 
EC0540  Bloodstream  Human  CUH  2007  A1  202  vanA  5  1  1  ERR377473 
EC0545  Bloodstream  Human  UK+I  2001  A1  17  NA  5  1  1  ERR374741 
EC0546  Bloodstream  Human  UK+I  2001  A1  64  NA  5  1  1  ERR374750 
EC0547  Bloodstream  Human  UK+I  2001  A1  18  vanA  5  1  1  ERR374971 
EC0552  Bloodstream  Human  UK+I  2001  A1  18  vanA  5  1  1  ERR375063 
EC0553  Bloodstream  Human  UK+I  2001  A1  18  vanA  5  1  1  ERR374898 
EC0554  Bloodstream  Human  UK+I  2001  A1  202  vanA  5  1  1  ERR375266 
EC0556  Bloodstream  Human  UK+I  2001  A1  16  NA  5  1  1  ERR374897 
EC0557  Bloodstream  Human  UK+I  2001  A1  18  vanA  5  1  1  ERR375052 
EC0558  Bloodstream  Human  UK+I  2001  A1  18  NA  5  1  1  ERR374792 
EC0559  Bloodstream  Human  UK+I  2001  A1  132  vanB  5  1  1  ERR374867 
EC0560  Bloodstream  Human  UK+I  2001  A1  18  NA  5  1  1  ERR374855 
EC0561  Bloodstream  Human  UK+I  2001  A1  17  vanA  5  1  1  ERR374861 
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EC0562  Bloodstream  Human  UK+I  2001  A1  132  NA  5  1  1  ERR374863 
EC0563  Bloodstream  Human  UK+I  2001  A1  132  NA  5  1  1  ERR375276 
EC0564  Bloodstream  Human  UK+I  2001  A1  64  vanA  5  1  1  ERR374733 
EC0565  Bloodstream  Human  UK+I  2001  A1  132  NA  5  1  1  ERR374885 
EC0566  Bloodstream  Human  UK+I  2001  A2  32  NA  5  1  5  ERR374951 
EC0567  Bloodstream  Human  UK+I  2001  A1  18  vanA  5  1  1  ERR374880 
EC0568  Bloodstream  Human  UK+I  2001  A1  431  vanA  5  1  1  ERR374998 
EC0569  Bloodstream  Human  UK+I  2001  A1  431  vanA  5  1  1  ERR375064 
EC0570  Bloodstream  Human  UK+I  2001  A1  17  NA  5  1  1  ERR374688 
EC0572  Bloodstream  Human  UK+I  2001  A1  431  vanA  5  1  1  ERR374739 
EC0574  Bloodstream  Human  UK+I  2001  A1  17  NA  5  1  1  ERR374681 
EC0575  Bloodstream  Human  UK+I  2001  A1  17  vanA  5  1  ERR374870 
EC0576  Bloodstream  Human  UK+I  2001  A1  64  NA  5  1  1  ERR374976 
EC0577  Bloodstream  Human  UK+I  2001  A1  17  vanA  5  1  1  ERR374840 
EC0578  Bloodstream  Human  UK+I  2001  A1  17  NA  5  1  1  ERR374742 
EC0579  Bloodstream  Human  UK+I  2002  A1  64  vanA  5  1  1  ERR374767 
EC0580  Bloodstream  Human  UK+I  2002  A1  18  NA  5  1  1  ERR374881 
EC0581  Bloodstream  Human  UK+I  2002  A1  18  NA  5  1  1  ERR374826 
EC0582  Bloodstream  Human  UK+I  2002  A1  16  NA  5  1  1  ERR374728 
EC0583  Bloodstream  Human  UK+I  2002  A1  132  vanA  5  1  1  ERR374814 
EC0585  Bloodstream  Human  UK+I  2002  A1  18  NA  5  1  1  ERR374783 
EC0587  Bloodstream  Human  UK+I  2002  A1  64  vanA  5  1  1  ERR374707 
EC0588  Bloodstream  Human  UK+I  2002  A1  17  NA  5  1  1  ERR375210 
EC0589  Bloodstream  Human  UK+I  2002  A1  64  vanA  5  1  1  ERR374816 
EC0590  Bloodstream  Human  UK+I  2002  A2  1035  NA  5  1  4  ERR374678 
EC0591  Bloodstream  Human  UK+I  2002  A1  18  NA  5  1  1  ERR375075 
EC0592  Bloodstream  Human  UK+I  2002  A1  18  NA  5  1  ERR375200 
EC0593  Bloodstream  Human  UK+I  2002  A1  202  vanA  5  1  1  ERR374908 
EC0594  Bloodstream  Human  UK+I  2002  A1  202  vanA  5  1  1  ERR374765 
EC0601  Bloodstream  Human  CUH  2002  A1  16  NA  5  1  1  ERR374803 
EC0602  Bloodstream  Human  CUH  2002  A1  18  NA  5  1  1  ERR374901 
EC0603  Bloodstream  Human  CUH  2002  A1  18  NA  5  1  1  ERR374749 
EC0604  Bloodstream  Human  CUH  2002  A1  186  NA  5  1  1  ERR375252 
EC0605  Bloodstream  Human  CUH  2002  A1  64  NA  5  1  1  ERR374965 
EC0606  Bloodstream  Human  UK+I  2002  A1  18  NA  5  1  1  ERR375235 
EC0607  Bloodstream  Human  UK+I  2002  A1  16  NA  5  1  1  ERR375043 
EC0609  Bloodstream  Human  UK+I  2002  A1  17  NA  5  1  1  ERR375021 
EC0610  Bloodstream  Human  UK+I  2002  A1  18  vanA  5  1  1  ERR375244 
EC0611  Bloodstream  Human  UK+I  2002  A1  132  vanB  5  1  1  ERR375218 
EC0612  Bloodstream  Human  UK+I  2002  A1  18  NA  5  1  1  ERR374804 
EC0613  Bloodstream  Human  UK+I  2002  A1  18  NA  5  1  1  ERR375207 
EC0615  Bloodstream  Human  UK+I  2002  A1  18  vanB  5  1  1  ERR375073 
EC0616  Bloodstream  Human  UK+I  2002  B  696  NA  5  1  3  ERR374766 
EC0617  Bloodstream  Human  EoE  2002  A1  17  NA  5  1  1  ERR374796 
EC0618  Bloodstream  Human  EoE  2002  A1  16  NA  5  1  1  ERR374669 
EC0622  Bloodstream  Human  UK+I  2002  A1  17  NA  5  1  1  ERR374957 
EC0623  Bloodstream  Human  UK+I  2002  A1  431  vanA  5  1  ERR374786 
EC0624  Bloodstream  Human  UK+I  2002  A1  64  NA  5  1  1  ERR374759 
EC0625  Bloodstream  Human  UK+I  2002  A1  431  vanA  5  1  1  ERR374772 
EC0628  Bloodstream  Human  UK+I  2002  A1  18  NA  5  1  1  ERR374842 
EC0629  Bloodstream  Human  UK+I  2002  A1  18  NA  5  1  1  ERR374871 
EC0630  Bloodstream  Human  UK+I  2002  A1  16  vanA  5  1  1  ERR374844 
EC0631  Bloodstream  Human  UK+I  2003  A1  431  vanA  5  1  1  ERR375101 
EC0632  Bloodstream  Human  UK+I  2003  A1  18  NA  5  1  1  ERR375067 
EC0633  Bloodstream  Human  UK+I  2003  A1  132  vanB  5  1  1  ERR375283 
EC0636  Bloodstream  Human  UK+I  2003  A1  18  NA  5  1  1  ERR374859 
EC0637  Bloodstream  Human  UK+I  2003  A1  17  vanA  5  1  1  ERR374890 
EC0638  Bloodstream  Human  UK+I  2003  A1  17  vanA  5  1  1  ERR374682 
EC0639  Bloodstream  Human  UK+I  2003  A1  132  vanA  5  1  1  ERR374987 
EC0640  Bloodstream  Human  UK+I  2003  A2  413  NA  5  1  5  ERR375069 
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EC0641  Bloodstream  Human  UK+I  2003  A1  17  vanA  5  1  1  ERR374671 
EC0642  Bloodstream  Human  UK+I  2003  B  1036  NA  5  1  7  ERR374785 
EC0643  Bloodstream  Human  UK+I  2003  A1  132  vanB  5  1  1  ERR375279 
EC0644  Bloodstream  Human  UK+I  2003  A1  893  NA  5  1  1  ERR374745 
EC0645  Bloodstream  Human  UK+I  2003  A1  132  vanB  5  1  1  ERR374845 
EC0646  Bloodstream  Human  UK+I  2003  A1  132  NA  5  1  1  ERR374847 
EC0647  Bloodstream  Human  CUH  2003  B  1044  vanA  5  1  3  ERR374872 
EC0651  Bloodstream  Human  CUH  2003  A1  17  NA  5  1  1  ERR374812 
EC0652  Bloodstream  Human  CUH  2003  A1  17  NA  5  1  ERR374830 
EC0653  Bloodstream  Human  UK+I  2003  A1  202  NA  5  1  1  ERR375213 
EC0654  Bloodstream  Human  UK+I  2003  A1  18  vanA  5  1  1  ERR374827 
EC0656  Bloodstream  Human  UK+I  2003  A1  18  NA  5  1  ERR375032 
EC0657  Bloodstream  Human  UK+I  2003  A1  18  NA  5  1  1  ERR374843 
EC0662  Bloodstream  Human  UK+I  2003  A1  16  NA  5  1  1  ERR375055 
EC0668  Bloodstream  Human  UK+I  2003  A1  18  vanA  5  1  1  ERR374937 
EC0669  Bloodstream  Human  UK+I  2003  A1  18  NA  5  1  1  ERR374907 
EC0670  Bloodstream  Human  UK+I  2003  A1  17  NA  5  1  1  ERR374873 
EC0671  Bloodstream  Human  UK+I  2003  A1  18  NA  5  1  1  ERR375230 
EC0672  Bloodstream  Human  UK+I  2003  A1  202  vanA  5  1  1  ERR375201 
EC0673  Bloodstream  Human  UK+I  2003  A1  117  vanA  5  1  1  ERR375035 
EC0676  Bloodstream  Human  UK+I  2003  A1  17  vanA  5  1  1  ERR375106 
EC0677  Bloodstream  Human  UK+I  2003  A1  17  vanA  5  1  1  ERR374762 
EC0678  Bloodstream  Human  UK+I  2003  A1  17  vanA  5  1  1  ERR374911 
EC0679  Bloodstream  Human  UK+I  2003  A1  17  NA  5  1  1  ERR374860 
EC0680  Bloodstream  Human  EoE  2003  A2  1037  NA  5  1  5  ERR374734 
EC0683  Bloodstream  Human  UK+I  2003  A1  18  NA  5  1  1  ERR374886 
EC0684  Bloodstream  Human  UK+I  2003  A1  16  vanA  5  1  1  ERR374722 
EC0687  Bloodstream  Human  UK+I  2004  A1  64  vanA  5  1  1  ERR375109 
EC0688  Bloodstream  Human  UK+I  2004  A1  17  NA  5  1  1  ERR374714 
EC0692  Bloodstream  Human  UK+I  2004  A1  78  NA  5  1  9  ERR374994 
EC0693  Bloodstream  Human  UK+I  2004  A1  18  NA  5  1  1  ERR374755 
EC0695  Bloodstream  Human  UK+I  2004  A1  17  NA  5  1  1  ERR375122 
EC0696  Bloodstream  Human  UK+I  2004  A2  170  NA  5  1  5  ERR375148 
EC0697  Bloodstream  Human  UK+I  2004  A1  78  NA  5  1  9  ERR374824 
EC0699  Bloodstream  Human  UK+I  2004  A1  132  vanB  5  1  1  ERR374670 
EC0700  Bloodstream  Human  UK+I  2004  A1  18  NA  5  1  1  ERR374924 
EC0701  Bloodstream  Human  UK+I  2004  A1  18  NA  5  1  1  ERR375153 
EC0703  Bloodstream  Human  UK+I  2004  A1  18  NA  5  1  1  ERR374930 
EC0705  Bloodstream  Human  CUH  2004  A1  132  vanA  5  1  1  ERR375112 
EC0706  Bloodstream  Human  CUH  2004  A1  18  vanA  5  1  1  ERR375114 
EC0707  Bloodstream  Human  CUH  2004  A1  18  vanA  5  1  1  ERR374662 
EC0709  Bloodstream  Human  CUH  2004  A1  18  vanA  5  1  1  ERR375105 
EC0710  Bloodstream  Human  CUH  2004  A1  17  NA  5  1  1  ERR375128 
EC0713  Bloodstream  Human  UK+I  2004  A1  186  vanA  5  1  1  ERR375187 
EC0714  Bloodstream  Human  UK+I  2004  A1  18  NA  5  1  1  ERR374778 
EC0715  Bloodstream  Human  UK+I  2004  A1  202  vanA  5  1  1  ERR374698 
EC0716  Bloodstream  Human  UK+I  2004  A1  18  vanA  5  1  1  ERR374713 
EC0720  Bloodstream  Human  UK+I  2004  A1  18  NA  5  1  1  ERR375094 
EC0721  Bloodstream  Human  UK+I  2004  A1  17  NA  5  1  1  ERR374838 
EC0723  Bloodstream  Human  UK+I  2004  A1  80  NA  5  1  1  ERR374917 
EC0724  Bloodstream  Human  UK+I  2004  A2  29  NA  5  1  4  ERR375150 
EC0727  Bloodstream  Human  UK+I  2004  A1  18  vanA  5  1  1  ERR375146 
EC0728  Bloodstream  Human  UK+I  2004  A1  18  NA  5  1  ERR375116 
EC0731  Bloodstream  Human  UK+I  2004  A1  18  vanA  5  1  1  ERR374729 
EC0732  Bloodstream  Human  UK+I  2004  A1  18  NA  5  1  1  ERR374809 
EC0733  Bloodstream  Human  UK+I  2004  A1  18  NA  5  1  1  ERR375206 
EC0734  Bloodstream  Human  UK+I  2004  A1  18  NA  5  1  1  ERR374782 
EC0736  Bloodstream  Human  UK+I  2004  A2  533  NA  5  1  5  ERR374902 
EC0737  Bloodstream  Human  UK+I  2004  A1  440  vanA  5  1  1  ERR375144 
EC0739  Bloodstream  Human  UK+I  2004  A1  202  vanA  5  1  1  ERR374954 
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EC0740  Bloodstream  Human  UK+I  2004  B  1041  NA  5  1  3  ERR375115 
EC0741  Bloodstream  Human  UK+I  2004  A1  1  vanA  5  1  ERR375172 
EC0742  Bloodstream  Human  UK+I  2004  A1  1  vanA  5  1  1  ERR375142 
EC0743  Bloodstream  Human  UK+I  2004  A1  17  NA  5  1  1  ERR374780 
EC0744  Bloodstream  Human  UK+I  2004  A1  17  vanA  5  1  1  ERR375152 
EC0745  Bloodstream  Human  UK+I  2004  A1  17  NA  5  1  1  ERR374850 
EC0746  Bloodstream  Human  UK+I  2004  A1  17  NA  5  1  1  ERR374936 
EC0747  Bloodstream  Human  UK+I  2004  A1  431  vanA  5  1  1  ERR374893 
EC0748  Bloodstream  Human  UK+I  2004  A1  117  vanA  5  1  1  ERR375229 
EC0751  Bloodstream  Human  EoE  2004  A1  18  NA  5  1  1  ERR375010 
EC0752  Bloodstream  Human  UK+I  2005  A1  18  NA  5  1  1  ERR375078 
EC0753  Bloodstream  Human  UK+I  2005  A1  78  vanA  5  1  9  ERR375046 
EC0754  Bloodstream  Human  UK+I  2005  A1  132  vanB  5  1  ERR374834 
EC0755  Bloodstream  Human  UK+I  2005  A1  132  vanB  5  1  1  ERR374832 
EC0756  Bloodstream  Human  UK+I  2005  A1  78  vanA  5  1  9  ERR375056 
EC0757  Bloodstream  Human  UK+I  2005  A1  18  NA  5  1  1  ERR375258 
EC0758  Bloodstream  Human  UK+I  2005  A1  132  vanB  5  1  1  ERR375033 
EC0759  Bloodstream  Human  UK+I  2005  A1  18  NA  5  1  1  ERR374856 
EC0760  Bloodstream  Human  UK+I  2005  A1  132  vanB  5  1  ERR375100 
EC0761  Bloodstream  Human  UK+I  2005  A1  17  NA  5  1  1  ERR375165 
EC0762  Bloodstream  Human  UK+I  2005  A1  80  NA  5  1  1  ERR374966 
EC0763  Bloodstream  Human  CUH  2005  A1  17  vanA  5  1  1  ERR375017 
EC0764  Bloodstream  Human  CUH  2005  A1  202  vanA  5  1  1  ERR374857 
EC0765  Bloodstream  Human  CUH  2005  A1  132  vanA  5  1  1  ERR374947 
EC0766  Bloodstream  Human  CUH  2005  A1  202  vanA  5  1  1  ERR374673 
EC0767  Bloodstream  Human  CUH  2005  A1  17  vanA  5  1  1  ERR375086 
EC0768  Bloodstream  Human  CUH  2005  A1  202  vanA  5  1  1  ERR375016 
EC0769  Bloodstream  Human  CUH  2005  A1  18  vanA  5  1  1  ERR375062 
EC0770  Bloodstream  Human  UK+I  2005  A1  1029  NA  5  1  1  ERR375278 
EC0771  Bloodstream  Human  UK+I  2005  A1  18  NA  5  1  1  ERR375256 
EC0774  Bloodstream  Human  UK+I  2005  A1  202  vanA  5  1  1  ERR375050 
EC0776  Bloodstream  Human  UK+I  2005  A1  203  vanA  5  1  9  ERR374988 
EC0778  Bloodstream  Human  UK+I  2005  A1  17  NA  5  1  1  ERR374791 
EC0779  Bloodstream  Human  UK+I  2005  A1  17  NA  5  1  1  ERR375006 
EC0782  Bloodstream  Human  UK+I  2005  A1  64  NA  5  1  1  ERR374854 
EC0783  Bloodstream  Human  UK+I  2005  A1  64  NA  5  1  1  ERR375012 
EC0784  Bloodstream  Human  UK+I  2005  A1  202  NA  5  1  1  ERR374680 
EC0785  Bloodstream  Human  UK+I  2005  A1  18  NA  5  1  1  ERR374943 
EC0786  Bloodstream  Human  UK+I  2005  A1  80  vanA  5  1  1  ERR375157 
EC0787  Bloodstream  Human  UK+I  2005  A1  80  vanB  5  1  1  ERR375169 
EC0788  Bloodstream  Human  UK+I  2005  A1  18  NA  5  1  1  ERR374970 
EC0789  Bloodstream  Human  UK+I  2005  A1  64  vanA  5  1  1  ERR374989 
EC0790  Bloodstream  Human  UK+I  2005  A1  18  vanA  5  1  1  ERR375023 
EC0791  Bloodstream  Human  UK+I  2005  A1  18  NA  5  1  1  ERR374942 
EC0793  Bloodstream  Human  UK+I  2005  A1  1030  vanA  5  1  1  ERR375099 
EC0795  Bloodstream  Human  UK+I  2005  A1  412  NA  5  1  9  ERR375083 
EC0796  Bloodstream  Human  UK+I  2005  A1  117 
vanA_va
nB  5  1  1  ERR375246 
EC0797  Bloodstream  Human  UK+I  2005  A1  18  NA  5  1  1  ERR374923 
EC0798  Bloodstream  Human  UK+I  2005  A1  202  vanA  5  1  1  ERR374737 
EC0799  Bloodstream  Human  UK+I  2005  A1  202  vanA  5  1  ERR374876 
EC0800  Bloodstream  Human  UK+I  2005  A1  202  vanA  5  1  ERR375203 
EC0801  Bloodstream  Human  UK+I  2005  A1  202  vanA  5  1  1  ERR374689 
EC0802  Bloodstream  Human  UK+I  2005  A1  64  NA  5  1  1  ERR375002 
EC0803  Bloodstream  Human  UK+I  2005  A1  64  NA  5  1  1  ERR375029 
EC0804  Bloodstream  Human  UK+I  2005  A1  1042  vanA  5  1  1  ERR374732 
EC0805  Bloodstream  Human  UK+I  2005  A1  17  vanA  5  1  1  ERR374664 
EC0806  Bloodstream  Human  UK+I  2005  A1  1  vanA  5  1  1  ERR374823 
EC0807  Bloodstream  Human  UK+I  2005  A1  18  NA  5  1  1  ERR374929 
EC0808  Bloodstream  Human  UK+I  2005  A1  1  vanA  5  1  1  ERR374660 
EC0809  Bloodstream  Human  UK+I  2005  A1  1  vanA  5  1  ERR375044 
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EC0810  Bloodstream  Human  UK+I  2005  A1  1029  NA  5  1  1  ERR374705 
EC0811  Bloodstream  Human  UK+I  2005  A1  18  NA  5  1  1  ERR375121 
EC0812  Bloodstream  Human  UK+I  2005  A1  16  NA  5  1  1  ERR375173 
EC0814  Bloodstream  Human  UK+I  2005  A1  323  vanA  5  1  2  ERR375089 
EC0815  Bloodstream  Human  UK+I  2005  A1  16  vanA  5  1  1  ERR375255 
EC0816  Bloodstream  Human  UK+I  2005  B  1033  NA  5  1  3  ERR375189 
EC0817  Bloodstream  Human  UK+I  2005  A1  17  NA  5  1  1  ERR374771 
EC0818  Bloodstream  Human  EoE  2005  A1  18  vanA  5  1  1  ERR374882 
EC0819  Bloodstream  Human  EoE  2005  A1  202  vanA  5  1  1  ERR374879 
EC0820  Bloodstream  Human  EoE  2005  A1  18  NA  5  1  1  ERR374913 
EC0821  Bloodstream  Human  EoE  2005  A1  18  NA  5  1  1  ERR375111 
EC0822  Bloodstream  Human  EoE  2005  A1  18  NA  5  1  ERR375009 
EC0823  Bloodstream  Human  EoE  2005  A1  17  vanA  5  1  1  ERR375082 
EC0826  Bloodstream  Human  UK+I  2006  A1  203  NA  5  1  9  ERR375060 
EC0828  Bloodstream  Human  UK+I  2006  A1  17  NA  5  1  1  ERR375163 
EC0829  Bloodstream  Human  UK+I  2006  A1  78  vanA  5  1  9  ERR375014 
EC0830  Bloodstream  Human  UK+I  2006  A1  17  NA  5  1  1  ERR375053 
EC0831  Bloodstream  Human  UK+I  2006  A1  17  NA  5  1  1  ERR375168 
EC0832  Bloodstream  Human  UK+I  2006  A1  78  vanA  5  1  9  ERR375066 
EC0833  Bloodstream  Human  UK+I  2006  A1  18  NA  5  1  1  ERR374992 
EC0835  Bloodstream  Human  UK+I  2006  A1  132  vanB  5  1  1  ERR374810 
EC0836  Bloodstream  Human  UK+I  2006  A1  117  vanA  5  1  1  ERR374964 
EC0837  Bloodstream  Human  UK+I  2006  A1  18  vanA  5  1  1  ERR374848 
EC0839  Bloodstream  Human  CUH  2006  A1  192  vanA  5  1  9  ERR374820 
EC0841  Bloodstream  Human  CUH  2006  A1  431  vanB  5  1  1  ERR375011 
EC0842  Bloodstream  Human  CUH  2006  A1  18  vanA  5  1  1  ERR374721 
EC0843  Bloodstream  Human  CUH  2006  A1  17  vanA  5  1  1  ERR374668 
EC0844  Bloodstream  Human  CUH  2006  A1  202  vanA  5  1  1  ERR375219 
EC0845  Bloodstream  Human  UK+I  2006  A1  202  vanA  5  1  1  ERR388687 
EC0846  Bloodstream  Human  UK+I  2006  A1  18  NA  5  1  1  ERR374676 
EC0847  Bloodstream  Human  UK+I  2006  A1  203  NA  5  1  9  ERR374831 
EC0848  Bloodstream  Human  UK+I  2006  A1  18  NA  5  1  1  ERR374769 
EC0851  Bloodstream  Human  UK+I  2006  A1  18  NA  5  1  1  ERR374974 
EC0852  Bloodstream  Human  UK+I  2006  A1  17  NA  5  1  1  ERR375124 
EC0853  Bloodstream  Human  UK+I  2006  A1  78  vanA  5  1  9  ERR375070 
EC0854  Bloodstream  Human  UK+I  2006  A1  78  vanA  5  1  9  ERR374933 
EC0855  Bloodstream  Human  UK+I  2006  A1  78  vanA  5  1  9  ERR374774 
EC0856  Bloodstream  Human  UK+I  2006  A1  78  vanA  5  9  ERR375081 
EC0857  Bloodstream  Human  UK+I  2006  A1  78  vanA  5  1  9  ERR374663 
EC0858  Bloodstream  Human  UK+I  2006  A1  132 
vanA_va
nB  5  1  1  ERR374751 
EC0859  Bloodstream  Human  UK+I  2006  A1  18  NA  5  1  1  ERR374744 
EC0860  Bloodstream  Human  UK+I  2006  A1  17  vanA  5  1  1  ERR374953 
EC0861  Bloodstream  Human  UK+I  2006  A1  80  NA  5  1  1  ERR375037 
EC0862  Bloodstream  Human  UK+I  2006  A1  412  NA  5  1  9  ERR374779 
EC0863  Bloodstream  Human  UK+I  2006  A1  18  vanA  5  1  1  ERR374833 
EC0864  Bloodstream  Human  UK+I  2006  A1  412  NA  5  1  9  ERR374743 
EC0865  Bloodstream  Human  UK+I  2006  A1  412  vanA  5  1  9  ERR374805 
EC0866  Bloodstream  Human  UK+I  2006  A1  18  NA  5  1  1  ERR374939 
EC0867  Bloodstream  Human  UK+I  2006  A1  17  NA  5  1  1  ERR374977 
EC0868  Bloodstream  Human  UK+I  2006  A1  280  NA  5  1  2  ERR374696 
EC0871  Bloodstream  Human  UK+I  2006  A1  202  NA  5  1  1  ERR374851 
EC0872  Bloodstream  Human  UK+I  2006  A1  412  vanA  5  1  9  ERR375001 
EC0873  Bloodstream  Human  UK+I  2006  A1  18  NA  5  1  1  ERR374811 
EC0874  Bloodstream  Human  UK+I  2006  A1  412  NA  5  1  9  ERR374725 
EC0875  Bloodstream  Human  UK+I  2006  A1  18  NA  5  1  1  ERR374829 
EC0876  Bloodstream  Human  UK+I  2006  A1  17  NA  5  1  1  ERR374962 
EC0877  Bloodstream  Human  UK+I  2006  A1  665  NA  5  1  1  ERR374754 
EC0878  Bloodstream  Human  UK+I  2006  A1  17  vanA  5  1  1  ERR375268 
EC0881  Bloodstream  Human  UK+I  2006  A1  18  NA  5  1  1  ERR375188 
EC0882  Bloodstream  Human  EoE  2006  A1  17  vanA  5  1  ERR375167 
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EC0883  Bloodstream  Human  EoE  2006  A1  17  vanA  5  1  1  ERR374875 
EC0884  Bloodstream  Human  EoE  2006  A1  18  NA  5  1  1  ERR375130 
EC0885  Bloodstream  Human  EoE  2006  A1  1043  vanA  5  1  1  ERR375019 
EC0889  Bloodstream  Human  UK+I  2007  A1  17  vanA  5  1  1  ERR375232 
EC0891  Bloodstream  Human  UK+I  2007  A1  18  NA  5  1  1  ERR374938 
EC0893  Bloodstream  Human  UK+I  2007  A1  17  NA  5  1  1  ERR374931 
EC0894  Bloodstream  Human  UK+I  2007  B  108  NA  5  1  7  ERR375176 
EC0895  Bloodstream  Human  UK+I  2007  A1  18  vanA  5  1  1  ERR374949 
EC0896  Bloodstream  Human  UK+I  2007  A1  203  vanA  5  1  9  ERR374738 
EC0897  Bloodstream  Human  UK+I  2007  A1  18  NA  5  1  1  ERR375226 
EC0903  Bloodstream  Human  UK+I  2007  A1  1040  NA  5  1  1  ERR375178 
EC0904  Bloodstream  Human  UK+I  2007  A1  202  vanA  5  1  1  ERR375286 
EC0906  Bloodstream  Human  UK+I  2007  A1  17 
vanA_va
nB  5  1  ERR375273 
EC0907  Bloodstream  Human  UK+I  2007  A1  17 
vanA_va
nB  5  1  1  ERR375015 
EC0909  Bloodstream  Human  UK+I  2007  A1  17  vanB  5  1  1  ERR374683 
EC0910  Bloodstream  Human  UK+I  2007  A1  78  vanA  5  1  9  ERR388688 
EC0911  Bloodstream  Human  UK+I  2007  A2  253  NA  5  1  4  ERR374956 
EC0912  Bloodstream  Human  UK+I  2007  A1  64  vanA  5  1  1  ERR375156 
EC0913  Bloodstream  Human  UK+I  2007  A1  80  NA  5  1  1  ERR374918 
EC0914  Bloodstream  Human  UK+I  2007  A1  18  NA  5  1  1  ERR374912 
EC0915  Bloodstream  Human  UK+I  2007  A1  80  vanA  5  1  1  ERR374926 
EC0916  Bloodstream  Human  UK+I  2007  A1  78  vanA  5  1  1  ERR374849 
EC0918  Bloodstream  Human  UK+I  2007  A1  18  NA  5  1  1  ERR375257 
EC0919  Bloodstream  Human  UK+I  2007  A1  18  NA  5  1  1  ERR374945 
EC0920  Bloodstream  Human  UK+I  2007  A1  18  NA  5  1  1  ERR388689 
EC0921  Bloodstream  Human  UK+I  2007  A1  202  vanA  5  1  1  ERR375288 
EC0923  Bloodstream  Human  UK+I  2007  A1  202  NA  5  1  1  ERR375250 
EC0924  Bloodstream  Human  UK+I  2007  A1  18  NA  5  1  1  ERR375264 
EC0925  Bloodstream  Human  UK+I  2007  A1  202  vanB  5  1  1  ERR374784 
EC0927  Bloodstream  Human  UK+I  2007  A1  203  NA  5  1  9  ERR374719 
EC0928  Bloodstream  Human  UK+I  2007  A1  132  vanB  5  1  1  ERR375241 
EC0929  Bloodstream  Human  UK+I  2007  A1  440  NA  5  1  1  ERR375274 
EC0930  Bloodstream  Human  UK+I  2007  A1  665  NA  5  1  1  ERR374679 
EC0931  Bloodstream  Human  UK+I  2007  A1  132  vanB  5  1  1  ERR388690 
EC0932  Bloodstream  Human  UK+I  2007  A1  412  NA  5  1  9  ERR375251 
EC0933  Bloodstream  Human  UK+I  2007  A1  17  NA  5  1  1  ERR374777 
EC0934  Bloodstream  Human  UK+I  2007  A1  203  NA  5  9  ERR375007 
EC0935  Bloodstream  Human  UK+I  2007  A1  203  vanA  5  1  9  ERR374793 
EC0936  Bloodstream  Human  UK+I  2007  A1  203  vanA  5  9  ERR375088 
EC0937  Bloodstream  Human  UK+I  2007  A1  203  vanA  5  9  ERR375072 
EC0938  Bloodstream  Human  UK+I  2007  A1  80  NA  5  1  1  ERR388691 
EC0939  Bloodstream  Human  UK+I  2007  A1  18  vanA  5  1  1  ERR388692 
EC0940  Bloodstream  Human  UK+I  2007  A1  412  NA  5  1  9  ERR375270 
EC0941  Bloodstream  Human  UK+I  2007  A1  18  NA  5  1  1  ERR388693 
EC0944  Bloodstream  Human  UK+I  2007  A1  203  vanA  5  1  9  ERR375003 
EC0945  Bloodstream  Human  UK+I  2007  A1  192  NA  5  1  9  ERR374995 
EC0946  Bloodstream  Human  EoE  2007  A1  18  vanA  5  1  1  ERR375028 
EC0951  Bloodstream  Human  UK+I  2008  A1  18  NA  5  1  1  ERR375057 
EC0952  Bloodstream  Human  UK+I  2008  A1  64  NA  5  1  1  ERR374969 
EC0953  Bloodstream  Human  UK+I  2008  A1  203  vanA  5  1  9  ERR375040 
EC0954  Bloodstream  Human  UK+I  2008  A1  18  NA  5  1  1  ERR375041 
EC0955  Bloodstream  Human  UK+I  2008  A1  192  NA  5  1  9  ERR374967 
EC0956  Bloodstream  Human  UK+I  2008  A1  412  NA  5  1  9  ERR374787 
EC0960  Bloodstream  Human  CUH  2008  A1  18  vanA  5  1  1  ERR375183 
EC0965  Bloodstream  Human  UK+I  2008  A1  203  NA  5  1  9  ERR374959 
EC0967  Bloodstream  Human  UK+I  2008  A1  17  vanA  5  1  ERR374887 
EC0968  Bloodstream  Human  UK+I  2008  A1  280  vanA  5  1  2  ERR375284 
EC0969  Bloodstream  Human  UK+I  2008  A1  117  NA  5  1  1  ERR375138 
EC0970  Bloodstream  Human  UK+I  2008  A1  17  vanA  5  1  1  ERR374776 
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EC0971  Bloodstream  Human  UK+I  2008  A1  18  NA  5  1  1  ERR374864 
EC0973  Bloodstream  Human  UK+I  2008  A1  18  NA  5  1  1  ERR374703 
EC0974  Bloodstream  Human  UK+I  2008  A1  64  NA  5  1  1  ERR375140 
EC0975  Bloodstream  Human  UK+I  2008  A1  125  vanA  5  1  1  ERR374815 
EC0976  Bloodstream  Human  UK+I  2008  A1  203  vanA  5  9  ERR375048 
EC0977  Bloodstream  Human  UK+I  2008  A1  203  vanA  5  1  9  ERR374866 
EC0979  Bloodstream  Human  UK+I  2008  A1  18  vanA  5  1  1  ERR374674 
EC0980  Bloodstream  Human  UK+I  2008  A1  412  NA  5  9  ERR375277 
EC0981  Bloodstream  Human  UK+I  2008  A1  412  NA  5  1  9  ERR374836 
EC0982  Bloodstream  Human  UK+I  2008  A1  18  NA  5  1  1  ERR375022 
EC0985  Bloodstream  Human  EoE  2008  A1  78  NA  5  1  9  ERR374991 
EC0986  Bloodstream  Human  EoE  2008  A1  203  vanA  5  1  9  ERR374731 
EC0987  Bloodstream  Human  EoE  2008  A1  192  NA  5  1  9  ERR374752 
EC0988  Bloodstream  Human  EoE  2008  A1  203  vanA  5  1  9  ERR374702 
EC0989  Bloodstream  Human  UK+I  2009  A1  1038  NA  5  1  1  ERR375049 
EC0990  Bloodstream  Human  UK+I  2009  B  1031  NA  5  1  3  ERR374720 
EC0991  Bloodstream  Human  UK+I  2009  A1  132  vanA  5  1  2  ERR375209 
EC0992  Bloodstream  Human  UK+I  2009  A1  203  vanA  5  1  9  ERR374914 
EC0993  Bloodstream  Human  UK+I  2009  A1  78  vanA  5  1  9  ERR374968 
EC0994  Bloodstream  Human  UK+I  2009  B  94  NA  5  1  3  ERR375047 
EC0995  Bloodstream  Human  UK+I  2009  A1  78  vanA  5  1  9  ERR374909 
EC0996  Bloodstream  Human  UK+I  2009  A1  17  vanB  5  1  1  ERR375030 
EC0997  Bloodstream  Human  UK+I  2009  A1  17  vanB  5  1  1  ERR374919 
EC0999  Bloodstream  Human  UK+I  2009  A1  203  NA  5  1  9  ERR375174 
EC1000  Bloodstream  Human  UK+I  2009  A1  17  NA  5  1  1  ERR375170 
EC1001  Bloodstream  Human  UK+I  2009  A1  203  NA  5  1  9  ERR374813 
EC1002  Bloodstream  Human  UK+I  2009  A1  280  vanA  5  1  2  ERR375280 
EC1003  Bloodstream  Human  UK+I  2009  A1  17  vanB  5  1  1  ERR375195 
EC1004  Bloodstream  Human  UK+I  2009  A1  64  vanA  5  1  1  ERR374958 
EC1005  Bloodstream  Human  UK+I  2009  A1  192  vanA  5  1  9  ERR374797 
EC1006  Bloodstream  Human  UK+I  2009  A1  412  vanA  5  1  9  ERR375024 
EC1007  Bloodstream  Human  UK+I  2009  A1  203  vanA  5  9  ERR374973 
EC1008  Bloodstream  Human  UK+I  2009  A1  203  vanA  5  1  9  ERR374727 
EC1017  Bloodstream  Human  UK+I  2009  A1  280  NA  5  1  1  ERR375026 
EC1018  Bloodstream  Human  UK+I  2009  A1  18  NA  5  1  1  ERR375224 
EC1020  Bloodstream  Human  UK+I  2009  A1  18  vanA  5  1  1  ERR374993 
EC1023  Bloodstream  Human  UK+I  2009  A1  203  vanA  5  1  9  ERR375260 
EC1024  Bloodstream  Human  UK+I  2009  A1  17 
vanA_va
nB  5  1  1  ERR375079 
EC1025  Bloodstream  Human  UK+I  2009  A1  192  NA  5  1  9  ERR374723 
EC1026  Bloodstream  Human  UK+I  2009  A1  412  vanA  5  1  9  ERR375071 
EC1027  Bloodstream  Human  UK+I  2009  A1  18  NA  5  1  1  ERR375087 
EC1028  Bloodstream  Human  UK+I  2009  A1  18  NA  5  1  1  ERR375091 
EC1029  Bloodstream  Human  UK+I  2009  A1  18  vanA  5  1  1  ERR374895 
EC1030  Bloodstream  Human  UK+I  2009  A1  192  NA  5  1  9  ERR374972 
EC1031  Bloodstream  Human  UK+I  2009  A1  192  vanA  5  1  9  ERR374979 
EC1032  Bloodstream  Human  UK+I  2009  A1  78  NA  5  1  9  ERR374963 
EC1034  Bloodstream  Human  UK+I  2009  A1  64  NA  5  1  1  ERR375217 
EC1038  Bloodstream  Human  UK+I  2009  A1  202  vanB  5  1  1  ERR375227 
EC1039  Bloodstream  Human  UK+I  2009  A1  375  vanA  5  1  2  ERR375215 
EC1040  Bloodstream  Human  UK+I  2009  A1  665  NA  5  1  1  ERR375248 
EC1041  Bloodstream  Human  UK+I  2009  A1  665  vanA  5  1  1  ERR374807 
EC1042  Bloodstream  Human  UK+I  2009  A1  17  vanA  5  1  1  ERR375281 
EC1044  Bloodstream  Human  UK+I  2009  A1  203  vanA  5  1  9  ERR375027 
EC1045  Bloodstream  Human  UK+I  2009  A1  1029  vanB  5  1  1  ERR375018 
EC1046  Bloodstream  Human  UK+I  2009  A1  203  NA  5  1  9  ERR374889 
EC1050  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  18  NA  5  1  1  ERR374883 
EC1052  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  203  NA  5  1  9  ERR374761 
EC1053  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  1039  vanA  5  1  9  ERR374940 
EC1058  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  78  vanA  5  1  9  ERR374837 
EC1059  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  17  vanB  5  1  1  ERR374753 
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EC1060  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  78  vanA  5  1  9  ERR375285 
EC1061  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  78  vanA  5  9  ERR374910 
EC1062  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  78  vanA  5  1  9  ERR374760 
EC1064  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  78  vanA  5  9  ERR374794 
EC1065  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  18  vanA  5  1  1  ERR374868 
EC1066  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  64  NA  5  1  1  ERR375272 
EC1067  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  192  vanB  5  1  9  ERR375160 
EC1068  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  64  NA  5  1  1  ERR375134 
EC1069  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  203  vanA  5  1  9  ERR375107 
EC1070  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  280  vanA  5  1  2  ERR374693 
EC1073  Bloodstream  Human  CUH  2010  A1  18  NA  VSE  2  2  1  ERR374800 
EC1075  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  203  vanA  5  1  9  ERR374735 
EC1078  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  192  NA  5  1  9  ERR374694 
EC1079  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  192  NA  5  1  9  ERR374685 
EC1080  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  375  vanA  5  1  2  ERR375177 
EC1081  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  17 
vanA_va
nB  5  1  1  ERR375143 
EC1082  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  17  vanB  5  1  1  ERR375135 
EC1083  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  192  vanA  5  1  9  ERR374982 
EC1084  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  17  vanB  5  1  1  ERR375031 
EC1085  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  192  vanA  5  1  9  ERR374921 
EC1086  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  412  vanA  5  1  9  ERR375231 
EC1087  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  203  NA  5  1  9  ERR375090 
EC1088  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  192  NA  5  1  9  ERR375042 
EC1089  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  280  vanA  5  1  2  ERR375136 
EC1090  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  203  NA  5  1  9  ERR374952 
EC1091  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  117  vanA  5  1  2  ERR375193 
EC1092  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  412  NA  5  1  9  ERR374986 
EC1093  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  17  vanA  5  1  1  ERR375076 
EC1096  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  203  NA  5  1  9  ERR375179 
EC1097  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  280  vanA  5  1  2  ERR375158 
EC1098  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  18  vanA  5  1  1  ERR374915 
EC1099  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  412  vanA  5  1  9  ERR375161 
EC1100  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  203  NA  5  1  9  ERR375287 
EC1101  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  280  NA  5  1  2  ERR375238 
EC1102  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  203  NA  5  1  9  ERR374925 
EC1103  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  192  NA  5  1  9  ERR375182 
EC1104  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  203  vanA  5  1  9  ERR374990 
EC1105  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  665  NA  5  1  1  ERR374905 
EC1106  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  192  vanB  5  1  9  ERR374789 
EC1107  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  17 
vanA_va
nB  5  1  1  ERR374697 
EC1108  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  17  vanB  5  1  1  ERR374944 
EC1109  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  17  vanB  5  1  1  ERR375162 
EC1110  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  18  vanA  5  1  1  ERR375204 
EC1111  Bloodstream  Human  EoE  2010  A1  117  vanA  VanA  2  1  3  2  ERR375265 
EC1112  Bloodstream  Human  EoE  2010  A2  264  NA  VSE  2  1  4  4  ERR374726 
EC1113  Bloodstream  Human  EoE  2010  A1  412  NA  VSE  2  1  3  9  ERR374686 
EC1114  Bloodstream  Human  EoE  2010  A1  375  vanA  VanA  2  1  3  2  ERR374920 
EC1115  Bloodstream  Human  EoE  2010  A1  117  vanA  VanA  2  1  3  2  ERR374877 
EC1116  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  203  vanA  5  1  9  ERR375092 
EC1117  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  17  NA  5  1  1  ERR374941 
EC1118  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  280  vanA  5  1  2  ERR374978 
EC1119  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  280  vanA  5  1  2  ERR375145 
EC1120  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  192  NA  5  1  9  ERR375137 
EC1121  Bloodstream  Human  UK+I  2010  A1  412  vanA  5  1  9  ERR374718 
EC1122  Bloodstream  Human  UK+I  2011  A1  192  vanB  5  1  9  ERR375097 
EC1123  Bloodstream  Human  UK+I  2011  A1  192 
vanA_va
nB  5  1  9  ERR374927 
EC1127  Bloodstream  Human  UK+I  2011  A1  64  NA  5  1  1  ERR375120 
EC1128  Bloodstream  Human  UK+I  2011  A1  64  vanA  5  1  1  ERR375118 
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EC1129  Bloodstream  Human  UK+I  2011  A1  1032  NA  5  1  2  ERR374806 
EC1130  Bloodstream  Human  UK+I  2011  A1  192  vanB  5  1  9  ERR375133 
EC1131  Bloodstream  Human  UK+I  2011  A1  203  vanA  5  1  9  ERR374916 
EC1132  Bloodstream  Human  UK+I  2011  A1  203  NA  5  1  9  ERR375093 
EC1133  Bloodstream  Human  UK+I  2011  A1  203  vanA  5  1  9  ERR375005 
EC1134  Bloodstream  Human  UK+I  2011  A1  192  vanA  5  1  9  ERR375129 
EC1136  Bloodstream  Human  CUH  2011  A1  64  vanA  VanA  2  2  1  ERR375095 
EC1140  Bloodstream  Human  UK+I  2011  A1  17  NA  5  1  1  ERR375008 
EC1141  Bloodstream  Human  UK+I  2011  A1  17 
vanA_va
nB  5  1  1  ERR374798 
EC1142  Bloodstream  Human  UK+I  2011  A1  17  vanA  5  1  2  ERR375164 
EC1143  Bloodstream  Human  UK+I  2011  A1  17 
vanA_va
nB  5  1  ERR375149 
EC1144  Bloodstream  Human  UK+I  2011  A1  17  vanA  5  1  2  ERR375154 
EC1145  Bloodstream  Human  UK+I  2011  A1  203  vanA  5  1  9  ERR374835 
EC1146  Bloodstream  Human  UK+I  2011  A1  80  vanA  5  1  1  ERR375192 
EC1147  Bloodstream  Human  UK+I  2011  A1  280  NA  5  1  2  ERR388694 
EC1148  Bloodstream  Human  UK+I  2011  A1  17  NA  5  1  1  ERR374928 
EC1149  Bloodstream  Human  UK+I  2011  A1  375  vanA  5  1  1  ERR375240 
EC1150  Bloodstream  Human  UK+I  2011  A1  412  NA  5  1  9  ERR375085 
EC1151  Bloodstream  Human  UK+I  2011  A1  412  NA  5  9  ERR375194 
EC1152  Bloodstream  Human  UK+I  2011  A1  192  vanA  5  1  9  ERR374821 
EC1154  Bloodstream  Human  UK+I  2011  A1  80  NA  5  1  2  ERR374692 
EC1156  Bloodstream  Human  UK+I  2011  A1  203  NA  5  1  9  ERR374828 
EC1157  Bloodstream  Human  UK+I  2011  A1  280  vanA  5  1  2  ERR374701 
EC1158  Bloodstream  Human  UK+I  2011  A1  203  NA  5  1  9  ERR375247 
EC1159  Bloodstream  Human  EoE  2011  A1  78  NA  VSE  2  1  3  9  ERR374865 
EC1161  Bloodstream  Human  UK+I  2011  A1  546  vanA  5  1  2  ERR375039 
EC1162  Bloodstream  Human  UK+I  2011  A1  546  vanA  5  1  2  ERR374922 
EC1163  Bloodstream  Human  UK+I  2011  A1  64  NA  5  1  1  ERR374763 
EC1164  Bloodstream  Human  UK+I  2011  A1  64  vanA  5  1  1  ERR375131 
EC1165  Bloodstream  Human  UK+I  2011  A1  80  NA  5  1  1  ERR375013 
EC1168  Bloodstream  Human  UK+I  2011  A1  192  vanB  5  1  9  ERR375254 
EC1169  Bloodstream  Human  UK+I  2011  A1  80  NA  5  1  6  ERR375208 
EC1170  Bloodstream  Human  UK+I  2011  A1  192  NA  5  1  9  ERR375051 
EC1171  Bloodstream  Human  UK+I  2011  A1  17  vanA  5  1  6  ERR374899 
EC1172  Bloodstream  Human  UK+I  2011  A1  203  vanA  5  1  9  ERR374746 
EC1173  Bloodstream  Human  UK+I  2011  A1  17  vanB  5  1  1  ERR374724 
EC1175  Bloodstream  Human  UK+I  2011  A1  18  vanA  5  1  1  ERR374894 
EC1176  Bloodstream  Human  UK+I  2011  A1  17  vanA  5  1  2  ERR374770 
EC1178  Bloodstream  Human  UK+I  2011  A1  203  NA  5  1  9  ERR375077 
EC1179  Bloodstream  Human  UK+I  2011  A1  80  NA  5  1  6  ERR375214 
EC1180  Bloodstream  Human  UK+I  2011  A1  18  vanA  5  1  1  ERR375245 
EC1181  Bloodstream  Human  UK+I  2011  A1  80  NA  5  1  6  ERR375216 
EC1182  Bloodstream  Human  EoE  2011  A1  412  NA  VSE  2  1  3  9  ERR374675 
EC1183  Bloodstream  Human  UK+I  2011  A1  280  NA  5  1  2  ERR375243 
EC1212  NCTC  Human  NCTC  1950  A2  130  NA  5  1  4  ERR375576 
EC1214  NCTC  Human  NCTC  1946  A2  32  NA  5  1  5  ERR375572 
EC1215  NCTC  Human  NCTC  1946  A2  22  NA  5  1  5  ERR375573 
EC1216  NCTC  Human  NCTC  1946  B  361  NA  5  1  3  ERR375567 
EC1218  NCTC  Human  NCTC  1946  A2  160  NA  5  1  5  ERR375568 
EC1219  NCTC  Human  NCTC  1946  A2  1034  NA  5  1  4  ERR375580 
EC1220  NCTC  Human  NCTC  1946  A2  160  NA  5  1  5  ERR375571 
EC1221  NCTC  Human  NCTC  2007  A2  71  NA  5  1  5  ERR375583 
EC1222  NCTC  Human  NCTC  2007  A1  18  vanB  5  1  1  ERR375574 
EC1223  NCTC  Human  NCTC  2003  A1  18  vanA  5  1  1  ERR375585 
EC1224  NCTC  Human  NCTC  2003  A1  18  vanA  5  1  1  ERR375579 
EC1245  Bloodstream  Human  CUH  2007  A1  203  vanA  5  9  ERR375401 





genomes:  downloaded  from  ncbi.  Abbreviations:  CUH,  Cambridge  University  Hospitals  NHS 
Foundation Trust; EoE, East of England other than Cambridge; UK+I, UK and  Ireland other than EoE; 
NCTC: National Collection of Type Cultures; NA: not applicable. ND: not done. Study code: 1, Chapter 






Isolate  Year  Source  ST  atpA  ddl  gdh  purK  gyd  pstS  adk 
VREN0292  2014  wastewater  1202  5  8  52  17  2  26  6 
VREN0030  2014  wastewater  1203  5  3  2  2  1  1  1 
VREN0040  2014  wastewater  1204  3  3  1  7  1  1  1 
VREN0681  2014  wastewater  1205  24  8  8  8  2  27  6 
VREN0797  2015  wastewater  1206  24  13  8  8  2  10  6 
VREN0780  2015  wastewater  1207  3  3  65  2  1  1  1 
VREN0711  2014  wastewater  1208  2  3  1  2  4  4  1 
VREN0295  2014  wastewater  1209  2  2  79  88  1  1  5 
VREN0123  2014  wastewater  1210  9  3  1  89  1  1  1 
VREN0122  2014  wastewater  1211  9  3  1  2  1  1  46 
VREN0668  2014  wastewater  1212  40  4  1  9  1  116  5 
VREN0095  2014  wastewater  1213  1  40  12  3  1  1  1 
VREN0124  2014  wastewater  1214  92  3  12  2  1  1  1 
VREN0058  2014  wastewater  1215  93  25  1  11  1  14  15 
VREN0033  2014  wastewater  1216  94  2  6  3  1  117  1 
VREN0057  2014  wastewater  1217  7  1  1  90  5  2  1 
VREN0664  2014  wastewater  1218  13  8  80  8  11  10  6 
VREN0680  2014  wastewater  1219  25  13  81  15  10  119  6 
VREN0510  2014  wastewater  1220  9  87  1  1  12  1  1 
VREN0519  2014  wastewater  1221  95  13  9  17  10  19  6 
VREN0438  2014  pig  1222  15  2  1  6  1  1  1 
VREN0144  2014  wastewater  1223  12  7  5  7  1  10  1 
VREN0924  2015  turkey  1224  3  2  1  3  1  1  1 
VREN0908  2015  turkey  1225  2  2  6  6  1  36  1 
VREN0592  2014  pig  1226  5  4  12  6  2  1  8 
VREN0898  2015  turkey  1227  5  5  1  1  1  7  1 
VREN0605  2014  pig  1228  5  1  1  1  1  2  1 
VREN0747  2014  pig  1229  5  2  1  12  1  20  5 
VREN0925  2015  turkey  1230  5  2  6  3  1  36  1 
VREN0895  2015  turkey  1231  3  23  1  6  1  42  1 
VREN0170  2014  cattle  1232  26  7  5  7  1  1  1 
VREN0363  2014  wastewater  1233  9  5  1  12  1  1  1 
VREN0820  2015  cattle  1234  3  3  49  2  1  1  1 
VREN0615  2014  pig  1235  15  2  1  12  1  1  5 
VREN0739  2014  pig  1236  5  40  12  3  1  1  1 
VREN0606  2014  pig  1237  5  5  12  6  1  1  5 
VREN0826  2015  chicken  1238  13  8  8  59  6  59  6 
VREN0334  2014  pig  1239  21  4  12  6  1  20  5 
VREN0775  2015  cattle  1240  5  5  1  3  2  62  1 
VREN0983  2015  chicken  1241  5  5  40  3  1  7  1 
VREN0749  2014  pig  1242  9  5  1  3  2  1  1 
VREN0835  2015  chicken  1243  9  2  6  32  1  7  1 
VREN0386  2014  wastewater  1244  36  8  8  23  17  27  15 
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VREN0449  2014  pig  1245  3  5  1  12  1  1  1 
VREN0883  2015  turkey  1246  7  2  6  6  1  7  1 
VREN0829  2015  chicken  1247  5  2  1  91  2  7  1 
VREN0906  2015  turkey  1248  5  5  1  3  1  111  1 
VREN1260  2015  chicken meat  1249  5  2  1  3  1  7  47 
VREN0936  2015  cattle  1250  2  3  1  2  1  118  1 
VREN0855  2015  chicken  1251  9  2  1  6  1  120  1 
VREN0169  2014  cattle  1252  96  3  1  14  2  2  1 
VREN0841  2015  chicken  1253  3  31  1  92  1  45  1 
VREN1016  2015  chicken  1254  97  2  6  6  1  16  1 
VREN0421  2014  wastewater  1255  25  8  52  17  10  26  6 
VREN0886  2015  turkey  1256  2  88  1  3  1  117  1 
VREN0762  2015  cattle  1257  2  89  1  14  1  1  1 
VREN0338  2014  pig  1258  11  8  8  17  10  121  6 
VREN0982  2015  chicken  1259  5  5  1  1  1  111  1 
VREN0626  2014  pig  1260  4  5  1  93  1  20  1 
VREN0465  2014  wastewater  1261  36  8  10  23  17  28  6 
VREN0555  2014  wastewater  1262  7  1  6  6  5  1  1 
VREN0640  2014  wastewater  1263  7  1  1  1  5  59  1 
VREN0316  2014  hospital wastewater  1442  36  45  9  17  17  19  26 
VREN1966  2015  stool  1443  11  13  9  17  10  6  6 
VREN2783  2015  stool  1444  3  46  1  6  1  7  1 
VREN2592  2015  stool  1445  13  8  10  23  6  59  6 
VREN3172  2015  stool  1446  11  13  18  15  10  19  6 
VREN1766  2015  stool  1447  36  13  9  15  17  19  6 
VREN2649  2015  stool  1448  5  4  1  6  1  1  8 
VREN2898  2015  hospital wastewater  1449  40  4  12  9  1  116  5 
VREN2747  2015  stool  1450  25  8  8  8  55  10  6 
VREN2036  2015  stool  1451  36  13  9  17  56  19  6 
VREN2914  2015  stool  1452  25  8  52  17  10  131  6 
VREN2896  2015  hospital wastewater  1453  40  4  1  6  1  116  5 
VREN2779  2015  hospital environment  1454  9  1  1  1  12  132  1 
VREN0328  2014  hospital wastewater  1455  9  1  1  1  12  133  1 
VREN2532  2015  stool  1456  36  45  9  17  57  19  26 
VREN3562  2015  stool  1457  11  13  18  99  10  41  6 
VREN1575  2015  hospital environment  1458  11  13  9  100  10  134  6 
VREN1968  2015  stool  1459  13  8  8  8  6  135  6 
VREN1890  2015  hospital environment  1460  7  101  1  1  5  1  1 
VREN1111  2015  hospital environment  1461  12  7  5  7  1  136  1 
VREN3002  2015  stool  1462  2  3  1  2  58  1  1 
 













1  1  Recurrence  SOM 
Gastroenterology, 
Ward G  No  No  ERR370025 
1  2  Recurrence  SOM 
Gastroenterology, 
Ward G  No  No  ERR377503 
1  3  Recurrence  SOM 
General medicine, 
Ward G  No  Enterococcus faecalis   ERR375511 
2  1  Recurrence  HM  Haematology, Ward A  Yes  No  ERR369983 
2  2  Recurrence  HM, SCT  Haematology, Ward A  Yes  Coliform; CoNS  ERR369979 
3  1  Recurrence  HM  Haematology, Ward B  Yes  No  ERR370001 
3  2  Recurrence  HM  Haematology, Ward B  Yes  No  ERR377456 
4  1  Recurrence 
Congenital 
neutropenia  General surgery, ICU  No  No  ERR375476 
4  2  Recurrence 
Congenital 





H  Yes  No  ERR377432 
5  1  Recurrence  SOT, ESRD, DM  Transplant, Ward I  No  No  ERR377424 
5  2  Recurrence  SOT, ESRD, DM  Transplant, Ward J  No  No  ERR388704 
6  1  Recurrence  ALD  Hepatology, ICU  No  No  ERR375319 





7  1  Recurrence  HM 
Paediatric HaemOnc, 
Ward E  Yes  No  ERR369962 
7  2  Recurrence  HM, SCT, ESRD  Haematology, Ward A  No  No  ERR375503 
8  1  Recurrence  HM, SCT  Haematology, Ward A  Yes  Coliform  ERR377443 
8  2  Recurrence  HM, SCT, ESRD  Haematology, ICU  Yes  Non‐fermenter  ERR375405 
9  1  Recurrence  HM 
Paediatric HaemOnc, 
Ward E  No  No  ERR375534 
9  2  Recurrence  HM 
Paediatric HaemOnc, 
Ward E  Yes  No  ERR375310 
10  1  Recurrence  HM 
Paediatric HaemOnc, 
Ward E  Yes  No  ERR377430 
10  2  Recurrence  HM 
Paediatric HaemOnc, 
Ward E  Yes  No  ERR388709 
11  1  Recurrence  HM 
Paediatric HaemOnc, 
Ward E  Yes  No  ERR375440 
11  2  Recurrence  HM 
Paediatric HaemOnc, 
Ward E  Yes  No  ERR388721 
12  1  Recurrence  HM  Haematology, Ward B  Yes  No  ERR377429 
12  2  Recurrence  HM  Haematology, Ward B  Yes  No  ERR375306 
13  1  Co‐infection  SOM, HM  Haematology, Ward D  No  Coliform  ERR377495 
13  1  Co‐infection  SOM, HM  Haematology, Ward D  No  Coliform  ERR375322 
14  1  Co‐infection  SOM, HM  Haematology, Ward A  Yes  Non‐fermenter  ERR369992 
14  1  Co‐infection  SOM, HM  Haematology, Ward A  Yes  Non‐fermenter  ERR375492 
15  1  Co‐infection  HM, SCT  Haematology, Ward A  Yes  CoNS  ERR377434 
15  1  Co‐infection  HM, SCT  Haematology, Ward A  Yes  CoNS  ERR375478 
16  1  Co‐infection  HM, SCT  Haematology, Ward A  Yes  No  ERR375348 
16  1  Co‐infection  HM, SCT  Haematology, Ward A  Yes  No  ERR377453 
17  1  Co‐infection  HM  Haematology, Ward B  Yes  CoNS  ERR370028 
17  1  Co‐infection  HM  Haematology, Ward B  Yes  CoNS  ERR377426 
18  1  Co‐infection  SOM 
General surgery, Ward 
F  No  No  ERR375455 
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18  1  Co‐infection  SOM 
General surgery, Ward 
F  No  No  ERR375413 
19  1  Co‐infection  HM, SOT  Haematology, Ward C  No  No  ERR375548 
19  1  Co‐infection  HM, SOT  Haematology, Ward C  No  No  ERR377441 
20  1  Co‐infection  HM, SCT  Haematology, Ward A  Yes  No  ERR369975 
20  1  Co‐infection  HM, SCT  Haematology, Ward A  Yes  No  ERR369980 
21  1  Co‐infection  ESRD, LC  Hepatology, ICU  No  No  ERR377498 
21  1  Co‐infection  ESRD, LC  Hepatology, ICU  No  No  ERR377512 
 
Supplementary  Table  4.  Characteristics  of  44  sequenced  bacteraemia  isolates  (Chapter  4). 
Abbreviations: ALD, alcoholic  liver disease; CoNS, coagulase negative  staphylococcus; DM, diabetes 




































































































Supplementary  Table  5.  Bacterial  counts  isolated  in  untreated  and  treated wastewater  samples 
from 20 wastewater treatment plants  in the East of England. WWTP: wastewater treatment plant; 

















group_3700  IS1469‐like transposase  69  0  Humans  10 100 0.004358837 0.015625 0.015625 
group_5412  hypothetical protein  140  1  Humans  20.28985507 99.37106918 6.15E‐09 0.0390625 0.0390625 
lacE_3  PTS system lactose‐specific EIIA component 165  10  Humans  23.91304348 93.71069182 0.000987555 0.007385254 0.007385254 
lacA 
galactose‐6‐phosphate isomerase, LacA 
subunit  165  10  Humans  23.91304348 93.71069182 0.000987555 0.007385254 0.007385254 
lacB 
galactose‐6‐phosphate isomerase, LacB 
subunit  165  10  Humans  23.91304348 93.71069182 0.000987555 0.007385254 0.007385254 
lacC_3  tagatose‐6‐phosphate kinase  165  10  Humans  23.91304348 93.71069182 0.000987555 0.007385254 0.007385254 
lacD_1  tagatose 1,6‐diphosphate aldolase  165  10  Humans  23.91304348 93.71069182 0.000987555 0.007385254 0.007385254 
lacR_3 
Lactose phosphotransferase system 
repressor  165  10  Humans  23.91304348 93.71069182 0.000987555 0.007385254 0.007385254 
lacF_5 
PTS system lactose‐specific EIICB 
component  175  10  Humans  25.36231884 93.71069182 9.17E‐05 0.007385254 0.007385254 
lacG_3  6‐phospho‐beta‐galactosidase  177  10  Humans  25.65217391 93.71069182 8.81E‐05 0.007385254 0.007385254 
xerC_8  Phage integrase  202  1  Humans  29.27536232 99.37106918 5.29E‐16 0.0390625 0.0390625 
group_3603  aldose 1‐epimerase family protein  206  10  Humans  29.85507246 93.71069182 1.63E‐07 0.007385254 0.007385254 
group_4847  hypothetical protein  229  0  Humans  33.1884058 100 3.62E‐21 0.03125 0.03125 
mobC2  hypothetical protein  292  15  Humans  42.31884058 90.56603774 5.21E‐13 0.001953125 0.021484375 
group_3577  hypothetical protein  311  0  Humans  45.07246377 100 1.21E‐32 0.03125 0.03125 
group_4920 
circular bacteriocin, circularin A/uberolysin 
family  312  0  Humans  45.2173913 100 9.68E‐33 0.03125 0.03125 
group_894  hypothetical protein  319  19  Humans  46.23188406 88.05031447 3.90E‐13 0.000976563 0.01171875 
group_893  hypothetical protein  321  16  Humans  46.52173913 89.93710692 1.05E‐15 0.00390625 0.0390625 
group_202  Telomeric repeat‐binding factor 2  324  19  Humans  46.95652174 88.05031447 9.14E‐14 0.001953125 0.021484375 
kdtA 
3‐deoxy‐D‐manno‐2‐octulosonate 
transferase  331  19  Humans  47.97101449 88.05031447 1.09E‐14 0.001953125 0.021484375 
group_2536  thymidylate synthase  368  18  Humans  53.33333333 88.67924528 4.59E‐20 0.021484375 0.021484375 
group_4686  hypothetical protein  369  26  Humans  53.47826087 83.64779874 1.56E‐14 0.021484375 0.021484375 
dhfr_2  dihydrofolate reductase  369  31  Humans  53.47826087 80.50314465 2.07E‐11 0.01171875 0.01171875 
group_2929  hypothetical protein  369  31  Humans  53.47826087 80.50314465 2.07E‐11 0.01171875 0.01171875 
group_1495  hypothetical protein  413  58  Humans  59.85507246 63.52201258 0.001287617 0.002349854 0.049041748 
group_782  hypothetical protein  484  0  Humans  70.14492754 100 6.37E‐66 0.03125 0.03125 
    303
group_1496  hypothetical protein  571  0  Humans  82.75362319 100 5.47E‐92 0.03125 0.03125 
group_20  putative membrane spanning protein  591  39  Humans  85.65217391 75.47169811 1.62E‐46 0.01272583 0.049041748 
uvrC_3 
putative transcriptional regulator, UvrC 
family  594  0  Humans  86.08695652 100 4.80E‐101 0.03125 0.03125 
ligA_2  DNA polymerase III subunit epsilon  603  0  Humans  87.39130435 100 5.72E‐105 0.03125 0.03125 
group_2486  hypothetical protein  623  0  Humans  90.28985507 100 1.11E‐114 0.03125 0.03125 
group_140  Domain of unknown function (DUF1906)  624  0  Humans  90.43478261 100 3.29E‐115 0.03125 0.03125 
group_4576  hypothetical protein  0  9  Animal  0 94.33962264 0.002250596 0.03125 0.03125 
group_9177  hypothetical protein  0  9  Animal  0 94.33962264 0.002250596 0.015625 0.015625 
group_9448  hypothetical protein  0  9  Animal  0 94.33962264 0.002250596 0.03125 0.03125 
dcuD 
anaerobic C4‐dicarboxylate uptake C 
(DcuC) family transporter  0  10  Animal  0 93.71069182 0.000401892 0.00390625 0.00390625 
repE  hypothetical protein  0  10  Animal  0 93.71069182 0.000401892 0.0078125 0.0078125 
group_8053  Acetyltransferase (GNAT) family.  0  10  Animal  0 93.71069182 0.000401892 0.00390625 0.00390625 
mngR  Transcriptional regulator  0  10  Animal  0 93.71069182 0.000401892 0.00390625 0.00390625 
rihC 
Inosine‐uridine preferring nucleoside 
hydrolase  0  10  Animal  0 93.71069182 0.000401892 0.00390625 0.00390625 
vatD 
transferase hexapeptide repeat family 
phosphonate metabolim protein  0  10  Animal  0 93.71069182 0.000401892 0.015625 0.015625 
group_3049 
LPXTG‐domain‐containing protein cell wall 
anchor domain protein  0  11  Animal  0 93.08176101 7.14E‐05 0.0078125 0.0078125 
group_4538  hypothetical protein  0  11  Animal  0 93.08176101 7.14E‐05 0.015625 0.015625 
merA  dihydrolipoyl dehydrogenase  3  11  Animal  0.434782609 93.08176101 0.015296907 0.0390625 0.0390625 
group_3464 
IS204/IS1001/IS1096/IS1165 family 
transposase  3  12  Animal  0.434782609 92.45283019 0.003373882 0.0390625 0.0390625 
merR1  MerR family transcriptional regulator  3  12  Animal  0.434782609 92.45283019 0.003373882 0.0390625 0.0390625 
group_3050  putative acetyltransferase  0  14  Animal  0 91.19496855 3.87E‐07 0.00390625 0.00390625 
group_5627  hypothetical protein  1  14  Animal  0.144927536 91.19496855 4.86E‐06 0.0390625 0.0390625 
kfoC_4  glycosyl transferase  0  15  Animal  0 90.56603774 6.71E‐08 0.03125 0.03125 
group_1293  hypothetical protein  1  15  Animal  0.144927536 90.56603774 9.00E‐07 0.0390625 0.0390625 
group_3043  hypothetical protein  0  16  Animal  0 89.93710692 1.16E‐08 0.03125 0.03125 
soj_2 
ATPase involved in chromosome 
partitioning, putative  0  16  Animal  0 89.93710692 1.16E‐08 0.03125 0.03125 
group_8769  hypothetical protein  0  16  Animal  0 89.93710692 1.16E‐08 0.03125 0.03125 
group_9081  Uncharacterised ACR, COG2135  0  16  Animal  0 89.93710692 1.16E‐08 0.03125 0.03125 
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group_2143  hypothetical protein  1  17  Animal  0.144927536 89.3081761 3.00E‐08 0.0390625 0.0390625 
group_3672  hypothetical protein  1  17  Animal  0.144927536 89.3081761 3.00E‐08 0.00390625 0.0390625 
group_2001  hypothetical protein  0  19  Animal  0 88.05031447 5.76E‐11 0.001953125 0.001953125 
licT_3  BglG family transcriptional antiterminator  0  21  Animal  0 86.79245283 1.63E‐12 0.015625 0.015625 
group_4487  hypothetical protein  0  22  Animal  0 86.16352201 2.72E‐13 0.015625 0.015625 
group_6756  CobW/P47K family protein  2  26  Animal  0.289855072 83.64779874 5.31E‐14 0.038574219 0.038574219 
group_6757  Predicted membrane protein (DUF2078)  2  26  Animal  0.289855072 83.64779874 5.31E‐14 0.038574219 0.038574219 
group_6759  hypothetical protein  2  26  Animal  0.289855072 83.64779874 5.31E‐14 0.038574219 0.038574219 
group_6760  hypothetical protein  2  26  Animal  0.289855072 83.64779874 5.31E‐14 0.038574219 0.038574219 
group_6761  integral membrane protein  2  26  Animal  0.289855072 83.64779874 5.31E‐14 0.038574219 0.038574219 
lgt_5  Prolipoprotein diacylglyceryl transferase  2  26  Animal  0.289855072 83.64779874 5.31E‐14 0.038574219 0.038574219 
xerC_1  phage integrase  0  27  Animal  0 83.01886792 3.19E‐17 0.015625 0.015625 
group_8799  CopS, plasmid copy control protein  0  29  Animal  0 81.76100629 8.16E‐19 0.000976563 0.000976563 
group_4407  glycosyl transferase group 2 family protein  0  30  Animal  0 81.13207547 1.29E‐19 0.03125 0.03125 
group_4408  LICD Protein  0  30  Animal  0 81.13207547 1.29E‐19 0.03125 0.03125 
group_4409  O‐antigen polymerase  0  30  Animal  0 81.13207547 1.29E‐19 0.03125 0.03125 
group_517  hypothetical protein  1  30  Animal  0.144927536 81.13207547 3.40E‐18 0.01171875 0.01171875 
group_588  Domain of unknown function (DUF2479).  1  30  Animal  0.144927536 81.13207547 3.40E‐18 0.01171875 0.01171875 
group_3857  hypothetical protein  2  30  Animal  0.289855072 81.13207547 4.61E‐17 0.022460938 0.022460938 
fda_2  Fructose‐bisphosphate aldolase class 1  0  31  Animal  0 80.50314465 2.04E‐20 0.000976563 0.000976563 
group_823  hypothetical protein  1  35  Animal  0.144927536 77.98742138 3.60E‐22 0.021484375 0.021484375 
copY_2 
CopY/TcrY family copper transport 
repressor  2  50  Animal  0.289855072 68.55345912 3.04E‐33 0.000976563 0.007385254 
copA_2 
copper‐(or silver)‐translocating P‐type 
ATPase  3  50  Animal  0.434782609 68.55345912 4.65E‐32 0.004180908 0.021270752 
copY_2 
copper transport repressor, CopY/TcrY 
family  3  51  Animal  0.434782609 67.9245283 6.74E‐33 0.004180908 0.021270752 
group_1586  transposase  3  54  Animal  0.434782609 66.03773585 1.94E‐35 0.003417969 0.022460938 
group_8368  hypothetical protein  0  55  Animal  0 65.40880503 1.33E‐40 0.03125 0.03125 
copB_2  copper‐translocating P‐type ATPase  3  64  Animal  0.434782609 59.74842767 3.63E‐44 0.004180908 0.021270752 
copZ_3  Copper chaperone  3  64  Animal  0.434782609 59.74842767 3.63E‐44 0.004180908 0.021270752 
copA_2 
copper‐(or silver)‐translocating P‐type 
ATPase  3  66  Animal  0.434782609 58.49056604 5.80E‐46 0.004180908 0.021270752 













































spw  1  1  5  26,201bp  26,201bp  52,202bp  1  Pig 
Staphylococcus aureus subsp. aureus strain JS395, complete genome (45% cover, 99% ID); 
Enterococcus faecium strain E506 transposon Tn6248, complete sequence (44% cover, 99% ID) 




4  9,902bp  9,902bp  9,934bp  0  Pig, Turkey 
Staphylococcus aureus strain BA01611, complete genome (100% cover, 99% ID); Enterococcus 
faecium plasmid pXD5, complete sequence (100% cover, 99% ID) 
4  11,822bp  10,602bp  23,245bp  1  Chicken 
Erysipelothrix rhusiopathiae strain GXBY‐1, complete genome (97% cover, 99% ID); Enterococcus 
faecium plasmid pXD5 (88% cover, 99% ID) 



























2  30,023bp  14,847bp  23,943bp  0  Cattle 
Staphylococcus gallolyticus UCN34, complete genome (98% cover, 99% ID); Enterococcus 
faecium strain E506 transposon Tn6248, complete sequence (98% cover, 99% ID) 
4  34,749bp  21,278bp  74,094bp  0  Pig 
Staphylococcus gallolyticus UCN34, complete genome (85% cover, 99% ID); Enterococcus 
faecium strain E506 transposon Tn6248, complete sequence (84% cover, 99% ID) 
1  25,572bp  8,135bp  200,511bp  0  Pig 
Enterococcus faecium strain UW8175 plasmid unnamed2, complete sequence (91% cover, 99% 
ID) 













2  76,594bp  14,304bp  51,102bp  0  Pig 
Staphylococcus gallolyticus UCN34, complete genome (100% cover, 99% ID); Enterococcus 
faecium strain E506 transposon Tn6248, complete sequence (100% cover, 99% ID) 




































12B  2 (D021, D014)  5  0‐1 Ward B ‐ D014 D021 ‐ ‐ ‐ ‐
12B  2 (C016, C033)  20  0‐6 Ward A 
 
‐ C033 C016 ‐ ‐ ‐ ‐
33B  2 (D048, C005)  7  0‐0 Ward B B4 (D048, C005) D048, 
C005 
‐ ‐ ‐ ‐ ‐
38A  2 (D053, D054)  2  3‐3 Ward B ‐ ‐ D053, 
D054 
‐ ‐ ‐ ‐
46A  2 (D026, D027)  4  0‐5 Ward B B4 (D026, D027) ‐ D026, 
D027 
‐ ‐ ‐ ‐
26G  2 (D002, D058)  132  2‐2 Ward B ‐ D002, 
D058 
‐ ‐ ‐ ‐ ‐
43B   2 (D034, D045)  5  1‐1 Ward B B4 (D034, D045) D034, 
D045 
‐ ‐ ‐ ‐ ‐
43B   2 (C019, C043)  37  0‐2 Ward A ‐ C043 C019 ‐ ‐ ‐ ‐
15A  2 (C007, C014)  5  2‐4 Ward A ‐ ‐ C007, 
C014 
‐ ‐ ‐ ‐










15A  2 (C100, C096)  14  0‐3 Ward A ‐ C096 C100 ‐ ‐ ‐ ‐
37B  3 (D045, D049, 
C035) 
34  0‐4 Ward B ‐ D045, 
D049, 
C035 
‐ ‐ ‐ ‐ ‐
46A  3 (D058, D060, 
D053) 























20  0‐2 Ward B ‐ D011 D001, 
D002 



































































































































































































associated  infections,  in  particular  those  caused  by  vancomycin‐resistant 





the  research  is being done  and what  it will  involve. Please  take  time  to  read  this 
information sheet carefully or ask someone to read  it to you. Please discuss  it with 
others  if you wish. We will give you a copy to keep. Please ask  if there  is anything 
that  is not clear or  if you would  like more  information. Joining the study  is entirely 




now  but  then  decide  later  to  withdraw  from  the  study.  Your  decisions  will  not 








and much  research  has  been  carried  out  on  the  bacteria  that  cause  healthcare‐
associated  infections  (e.g. methicillin‐resistant  Staphylococcus  aureus  (MRSA)  and 
Clostridium difficile) and  the measures  to  control  them.   More  recently organisms 




Bacteria  that  cause healthcare‐associated  infections  can  spread between patients. 
Alternatively,  patients  may  carry  harmlessly  these  bacteria  in  their  gut  in  the 





























We will also collect some clinical  information  from  the medical records about you. 
This  will  include  the  following  information:  hospital  number,  NHS  number,  age, 
gender,  patient  location  data,  admission  to  hospital  within  the  last  two  years, 
contact with  hospital  in  the  last  two  years, medical/surgical  history,  drug  history, 























collected  by  a  research  nurse  or  doctor  and  entered  into  a  secure  computer 
database  at  Addenbrooke’s  hospital.  Access  to  this  is  limited  to members  of  the 






anyone  who  is  not  connected  with  the  study.  Your  medical  notes  and  study 
information  will  be  available  to  study  staff  and  may  also  be  seen  by  other 
independent people authorised to ensure that the study is being properly carried out 
e.g.  staff  from  the Research and Development   Department.    Strict  confidentiality 
will be maintained at all times. Your name will never be used for study  information 
or for stored samples; these will be identified only by a study number, date of birth 




There  is no payment  for  taking part  in  the  study. Arrangements  for compensation 
have been made if you come to any harm because of the study. This is very unlikely 




Samples  that  are  collected  during  the  study will  undergo microbiological  testing. 
Clinical  samples  taken  as  part  of  routine  care  will  be  sent  to  the  microbiology 
laboratory  and  results  will  be  sent  to  your  Haematology  doctors  as  per  usual 
practice. Research samples will be sent to the research lab and you will not be given 
results  from  these  tests. Once  the diagnostic  tests have been performed bacterial 
DNA will  also  be  transferred  to  the Wellcome  Trust  Sanger  Institute  for  genetic 








have  as  long  as  you need  to decide but we would prefer  you  to make  a decision 
within 24 hours, and no  later than one week, after being asked to take part  in the 












The University  of  Cambridge  and  Cambridge University Hospitals NHS  Foundation 










in  the  future,  please  also  contact  Dr  Theodore  Gouliouris  on  telephone  number 
01223 217 520.  If you  remain unhappy and wish  to complain  formally, you can do 















































7. I agree to take part in the above study.       
 
                       
Name of Participant    Date        Signature 
                                 
                       




VRE002 DATA COLLECTION FORM – Admission assessment 
 
PATIENT DETAILS 
Study number  
Patient initials  
Hospital number  
Date of birth      /     /     (dd / mm / yyyy) 








CLASSIFICATION (no prior ADH overnight stay 
for 1 year) 
 
Case Yes             No           
Contact Yes             No           
 
BASELINE DATA + CLASSIFICATION 
Admission number (during study period)  
Date of enrolment      /     /     (dd / mm / yyyy) 
Date first sample      /     /     (dd / mm / yyyy) 
Ward at enrolment D6H     C10      
Bed space at enrolment  
Date of Addenbrooke’s hospital admission       /     /     (dd / mm / yyyy) 
Date of Haem. ward admission      /     /     (dd / mm / yyyy) 
Transfer from another hospital Yes             No        
Specify referring hospital  
If yes, date of admission to referring hospital      /     /     (dd / mm / yyyy) 
Nursing home resident Yes             No          Don’t know  
Long line in situ or specialised wound care Yes             No          Don’t know  
Haemodialysis, IV chemotherapy in last 30 days Yes             No          Don’t know  
Hospitalised for >1 day in 90 days before admission Yes             No          Don’t know  
 
REASON FOR ADMISSION  
For new transplant Yes             No           
For chemotherapy Yes             No           
Due to complications of treatment Yes             No           
For investigations Yes             No           






 RFs FOR MDR EXPOSURE 
Hospital contact  
Cleaning of room after prior occupant Green     Amber      Red    
Don’t know    
Prior Hospital stay ever Yes             No          Don’t know  
Prior stay in any ward over last year 
Addenbrooke’s Hospital 
Other hospital 
Name of Hospital  
Yes             No          Don’t know  
Yes             No          Don’t know  
Yes             No          Don’t know  
Stay on C10 prior year 
C10 bay 
Yes             No          Don’t know  
Yes             No          Don’t know  
Stay on D6H prior year 
D6H bay 
Yes             No          Don’t know  
Yes             No          Don’t know  
If no overnight stays, any clinic or E10 attendances 
over last year 
Yes             No          Don’t know  
Prior stay in ICU over last year Yes             No          Don’t know  
Number of admission prior year (ADH)  
Cumulative length of stay over prior 1 year (ADH)   
Colonoscopy/Flex Sigmoidoscopy/upper endoscopy 
in last 30 d 
Specify 
Date 
Yes             No          Don’t know  
Other epidemiological contact  
Travel abroad last year 
Location 
Yes             No          Don’t know  
……………………………………………… 
Pets or animal contact 
Specify 
Yes             No          Don’t know  
……………………………………………….. 
Prior Microbiology  
Prior VRE colonisation ever Yes             No          Don’t know  
Prior ESBL colonisation ever Yes             No          Don’t know  
Prior CPE colonisation ever Yes             No          Don’t know  
Meditech checked 
EPIC checked 
Yes             No           
Yes             No           
Antibiotic exposure prior to current admission  
Acid suppression (PPI, H2R antagonists, sucralfate)  Yes             No          Don’t know  
Antimicrobials at time of enrolment Yes             No          Don’t know  
Antimicrobials within last 30 days  Yes             No          Don’t know  





Yes             No          Duration 
Vancomycin PO 
Dose 




Yes             No          Duration 
Fluoroquinolones 
Dose 
Yes             No          Duration 
Co-amoxiclav 
Dose 
Yes             No          Duration 
Piperacillin-tazobactam 
Dose 
Yes             No          Duration 
Meropenem 
Dose 
Yes             No          Duration 
Metronidazole 
Dose 
Yes             No          Duration 
Gentamicin 
Dose 




Yes             No          Duration 
Other  
Specify 
Yes             No          Duration 
 
 
HAEMATOLOGICAL DISEASE  
Haematological Malignancy Yes             No           
If yes, define AML     ALL     CML     CLL    NHL    
Mult.myeloma   PTLD  
Other (specify)  
 
Date of diagnosis      /     /     (dd / mm / yyyy) 
Disease status New diagnosis       Refractory       
Complete Remission    
Partial remission    
Relapsed  










Yes             No           
Autograft   Allograft  
Matched unrelated   Matched sibling  
     /     /     (dd / mm / yyyy) 
Stem cell source BM              PBSC            
Conditioning regimen (transplants only) BEAM  
Cy + TBI  
Flu + Melphalan  
Flu + BU  
Flu + Cyclo + Thio  
TBI + Flu  
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Reduced intensity  
Allograft T cell depletion 
Campath 
Yes             No          Don’t know  
Yes             No          Don’t know  
Yes             No          Don’t know  
Yes             No          Don’t know  
Yes             No          Don’t know  
OTHER COMORBIDITIES  
Diabetes mellitus Yes             No          Don’t know  
Solid organ transplant Yes             No          Don’t know  
If yes, define 
Date 
 
     /     /     (dd / mm / yyyy) 
ESRF 
If yes, haemodialysis/haemofiltration 
Yes             No          Don’t know  
Yes             No          Don’t know  
Liver cirrhosis Yes             No          Don’t know  
Underlying GI disease 
If yes, specify 
Yes             No          Don’t know  
If yes, specify 
 Obstruction/pseudoobstruction/Ileus         
 Gut GvHD                                                  
 Enteric fistula (cutaneous/vesicular etc)    
 Ischaemic/necrotic gut                              
 Perforation (any ie from oesophagus   
to colon,incl. anastomotic leak)              
 
 C.diff colitis/toxic megacolon         
 Inflammatory colitis                        
 Neutropenic enterocolitis/typhlitis  
 Other colitis (e.g. CMV)                 
Hepatobiliary disease Yes             No          Don’t know  
If yes, specify 
 
       Biliary stricture/obstruction/stent/PTC        
 Bile leak                                                      
 Primary sclerosing cholangitis                    
Cholecystitis/Gall bladder empyema          
Pancreatitis                                                 
Other ………………………………..              
 
PERFORMANCE STATUS  
Karnofsky score  
 
PRIOR ADMISSIONS PRIOR YEAR TO ADH  



















ANTIBIOTICS 30 DAYS PRIOR TO ADMISSION  
Name, dose Dates Total dose 
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VRE002 DATA COLLECTION FORM – Discharge assessment 
 
Discharge and samples  
Number of stool samples obtained  
1st stool sample /     /     (dd / mm / yyyy) 
2nd stool sample /     /     (dd / mm / yyyy) 
3rd stool sample /     /     (dd / mm / yyyy) 
4th stool sample /     /     (dd / mm / yyyy) 
5th stool sample /     /     (dd / mm / yyyy) 
Discharge environmental sample /     /     (dd / mm / yyyy) 
Discharge date /     /     (dd / mm / yyyy) 
 
 BED MOVEMENTS 
Date first move  
New Bedspace 
/        /         (dd / mm / yyyy) 
Date 2nd move  
New Bedspace 
/        /         (dd / mm / yyyy) 
Date 3rd move  
New Bedspace 
/        /         (dd / mm / yyyy) 
Date 4th move  
New Bedspace 
/        /         (dd / mm / yyyy) 
ICU stay during admission Yes             No          Don’t know  
INVASIVE DEVICES  
New CVP line 
 
Date of insertion 
Yes             No          Don’t know  
 
/        /         (dd / mm / yyyy) 
New urinary catheter 
 
Date of insertion 
Yes             No          Don’t know  
 
/        /         (dd / mm / yyyy) 
New NG/NJ tube 
 
Date of insertion 
Yes             No          Don’t know  
 




Yes             No          Don’t know  
 
/        /         (dd / mm / yyyy) 
Colonoscopy/Flex Sigmoidoscopy during admission 
Specify 
Date 
Yes             No          Don’t know  
 
/        /         (dd / mm / yyyy) 
Antibiotic exposure during current admission  
Vancomycin IV 
Total dose 
Yes             No          Duration 
Vancomycin PO 
Total dose 
Yes             No          Duration 
Cephalosporins 
Total dose 




Yes             No          Duration 
Co-amoxiclav 
Total dose 
Yes             No          Duration 
Piperacillin-tazobactam 
Total dose 
Yes             No          Duration 
Meropenem 
Total dose 
Yes             No          Duration 
Metronidazole 
Total dose 
Yes             No          Duration 
Gentamicin 
Total dose 




Yes             No          Duration 
Other  
Specify 
Yes             No          Duration 
 
INFECTIVE EPISODES  
Bacteraemia episodes 






Yes             No          Don’t know  
 




Yes             No          Don’t know  
 




Yes             No          Don’t know  
 




Yes             No          Don’t know  
 




Yes             No          Don’t know  
 
/        /         (dd / mm / yyyy) 
Skin and soft tissue infection 
 
Date 
Yes             No          Don’t know  
 




Yes             No          Don’t know  
 




Yes             No          Don’t know  
 
 /        /         (dd / mm / yyyy) 
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Yes             No          Don’t know  
 
  















Yes             No          Don’t know  
 
 
/        /         (dd / mm / yyyy) 
New VRE Infection 
Site 
Date 
Yes             No          Don’t know  
 
/        /         (dd / mm / yyyy) 
 
NEW TRANSPLANT DETAILS  






Yes             No  
Autograft   Allograft  
Matched unrelated   Matched sibling  
     /     /     (dd / mm / yyyy) 
Stem cell source BM              PBSC   







Reduced intensity  
Allograft T cell depletion 
Campath 
Yes             No          Don’t know  
Yes             No          Don’t know  
Yes             No          Don’t know  
Yes             No          Don’t know  
Yes             No          Don’t know  
OTHER COMPLICATIONS  
Acute GvHD Yes             No          Don’t know  
Highest mucositis score (mouth care score)  
 
New GI disease 
If yes, specify 
Yes             No          Don’t know  
If yes, specify 
 Obstruction/pseudoobstruction/Ileus         
 Gut GvHD                                                  
 Enteric fistula (cutaneous/vesicular etc)    
 Ischaemic/necrotic gut                              
 Perforation (any ie from oesophagus      
to colon,incl. anastomotic leak)                  
 C.diff colitis/toxic megacolon         
 Inflammatory colitis                        
 Neutropenic enterocolitis/typhlitis  
 Other colitis (e.g. CMV)                 
Hepatobiliary disease Yes             No          Don’t know  
If yes, specify 
 
       Biliary stricture/obstruction/stent/PTC        
 Bile leak                                                      
 Primary sclerosing cholangitis                    
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Cholecystitis/Gall bladder empyema          
Pancreatitis                                                 
Other ………………………………..               
 
List of antibiotics with dose and dates 
Antibiotic, dose, route Dates 
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
 
 
 
